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L2 Protein Alignment

SuperA.con
HPV54

GroupAl.con
HPV32
HPV42

GroupA2.con
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29

GroupA3.con
HPV61

GroupA4.con
HPV2a
HPV27
HPV57

GroupA5.con
HPV26
HPV51

GroupA6.con
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66

GroupA7.con
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59

GroupA8.con
HPV7
HPV40

GroupA9.con
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1

GroupA10.con
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1

GroupAll.con
HPV34

MSVGDSYPNRLFIVDVLCPFVKPHLTPPLFYIVLIHFHFDTFVFFLYLLRFNKRATM??2?ra?r?22222? 61
-AKA--P--....... 9
MPP?RSRRR....... 8
R 9
e 9
MVAhRARRR....... 9
9
9
9
---------------- 9
MA...LKRR....... 6
S 6
MSVGDSYPNRLFIVDVLCPFVKPHLTPPLFYIVLIHFHFDTFVFFLYLLRFNKRATM.SpRAKRR....... 64
U 64
S 7
p— 8
MVA?RA?RR....... 7
VP, 9
—-T--R--...... 9
MVAHRA?ZRR....... 8
9
9
9
9
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9
9
8
-K-AHLSR-KRAAPRP 16
9
MRRKRDTHIRR..... 11



L2 Protein Alignment

SuperB.con Ma..rarr??...... 6

GroupB1.con
HPV19
HPV25
HPV20
HPV21
HPV14d
HPV5
HPV36
HPV47
HPV12
HPV8
HPV24
HPV15
HPV17
HPV37
HPV9
HPV22
HPV23
HPV38
HPV49

GroupB2.con
HPV4
HPV65
HPV48
HPV50
HPV60

SuperC.con

GroupCl.con
BPV1
BPV2

GroupC2.con
EEPV
DPV

SuperD.con
BPV4

SuperE.con
HPV41
COPV
CRPV
ROPV

GroupE1l.con
HPVl1a
HPV63

Unclass.con MS..RRRKRHTRV... 11
MnPV R 11
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L2 Protein Alignment

SuperA.con ?????KRASaTqlY?TCKa?.GTCPpDvipkvEQtTIAD?iL?w.gslgvifGgLGIGtGSGtGGRtGYVPI 122
HPV54 e Q----S.----S-mmm- [--Q--R-.~-M-=mm oo I-- 74
GroupAl.con ... KRASATQLYQTCKAS GTCPPDVIPK?EG?T?AD?IL?W.GS?GVFFGGLGIGTGAG?GGRTGYVP? 65
HPV32 .. 1--R-W--Q--K-.--T-====mm oo S--eeee- | 74
HPV42 e e V--T-L--K--Q-.--L-=mmmmmmmmeem T-mmmme- L 74
GroupA2.con ... KRASATqLYrTCKaa GTCPPDVIPKVEGTTLADRILQW.GSLGVYLGGLGIGTGSGTGGRTGYVPi 74
HPV3 L. . A-- 74
HPV28 ... . G-l L 74
HPV1O ... S. 74
HPV29 .. --m---E--K---V- V 74
GroupA3.con ..... KRASATDLYRTCKQS GTCPPDVVPKVEGDTLADRILKW.ASLGVFFGGLGIGTGSGTGGRTGYVPI 71
HPV61L ... 71
GroupAd.con ..... KRASPTDLYRTCKQA GTCPPDIIPRVEQnTLADkILKW GSLGVFFGGLGIGTGSGTGGRTGYIPV 129
HPV2a ... 129
HPV27 .. L . 72
HPV57 .. D----R--mm mmm e 73
GroupA5.con ... KRAS?T?LY?TCKAA.GTCPPDV??K?EG?TLADKILQW.SGLGIFLGGLGIGTG?GSGGRTGYIPL 64
HPV26 ... ----A-D--K-----. IP-I--S T 74
HPV51 ... ----V-Q--S-----. VN-V--T S 74
GroupA6.con ... KRASATQLY?TCK?s.GTCPeDVINKIE?kTWADKILQW.GSLFT?FGgLGIGTGsGsGGRaGYVvPL 69
HPV30 e Q---QA.----S HT-L ~----F--N A 74
HPV53 ... Q---Q-. H F T---T--I-- 74
HPV56 e K---L-.--=m--- Ve Qmmmmmmmmn e Y T 74
HPV66 ... K---L-. V-Q-----R--=- === A 74
GroupA7.con ... KRASaTdIYKTCKQs. GTCPpDV”nKVEGTTLADk|LQW tSLGIFLGGLGIGTGSGtGGRTGYiPL 73
HPV18 ... ----V: VP .S 74
HPV45 .. R----- | .S S--ee V-- 74
HPV39 .. R----- VD T 74
HPV68BME180  .....------ E--mmmem oo | L--- 74
HPV70 ... J-mmmmem V RF--- T 74
HPV59 .. A.----S--| 74
GroupA8.con ... KRASATQLYQTCKAA GTCPPDVV’PKVEQTTVADQILKW GSMGVFFGGLGIGSGSG?GGRAGYVPL 72
HPV7 L 74
HPV40 ... H T 74
GroupA9.con ?????KRASATQLYgTCKaa.GTCPpDvIPKVEQtTIADQILKY.GSmgVfFGGLGIGtGSGtGGRIGYVPI 73
HPV16 e K---Q-.------ |--mm-- K Q-. I-- 75
HPV35h ... R-----. N-V------- T ASEEE S--eee- S----- 75
HPV31 e ==Seo--|-H R-. S 75
HPV52 .. S. L---.—-L A-S---A----- 74
HPV33 ... T. S L S | 74
HPV58 ... S. R-.--L 74
RhPV1 PGGRQ Vommmmnn e e S-A-----S----- 86
GroupAl10.con ..... KRASATQLYQTCKa?. GTCPpD’>IpKVEhnT|ADqILKW GSLGVFFGGLGIGTGSGtGGRIGY?PI 71
HPV6b e LT.------ V. V-- 74
HPV11 e T.------ V-mmees Tommmmmmmm o A-S---A--I-- 73
HPV44 .. A.----S-| I-- 74
HPV55 .. A.----S-| I-- 74
HPV13 e S VemmmnQm Lo Ko oo V-V 74
PCPV1I e S [-A---Q--L--K-mmm oo V-V 74
GroupAll.con ..... KRASATQLYKTCKQS GTCPPDIIPKVEGNTLADQILKY GSIGVFFGGLGIGSGSGTGGRTGYVPL 76
HPV34 .. 76
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L2 Protein Alignment

SuperB.con ... KRdASvt?iYrtCkga.gtCppDVINKVEQtTIADKiLKy?GsagvifGgLGI?tGrGtGG?tGYVPI 68

GroupB1.con KRASVT?1YrtCKqga.gtCPpDVINKVEqtTIADKILKy. GsagVFFGGLGIstGrGtGGaTGYVPI 71
HPV19 .

HPV25
HPV20
HPV21
HPV14d
HPV5
HPV36
HPV47
HPV12
HPV8
HPV24
HPV15
HPV17
HPV37
HPV9
HPV22
HPV23
HPV38
HPV49

GroupB2.con KRdAS??nLY??Cqlg.gdC?PDVKNKVE??TIADrLL?ifGs?.?YIGNLGIGtGrGsGGs?GY?PI 57
HPV4 72

HPV65
HPV48
HPV50
HPV60

SuperC.con ... KRANVYDLYRTCKga?gtCPpdvipKVEG?TiADKIlk?.G????YIgglgigt?S?g?va?G?sP? 58

GroupCl.con ... KRA??YDLYRTCKQA.GTCPPDVI?KVEGDTIADKILK?.GGLAIYLGGLGIGTWSTGRVAAGGSPR 68
BPV1I ... ---SA . R F. 72
BPV2 .. ---NV . P L. 72

GroupC2.con ... KRAN?YDLYRTCK?22?22CP?2?22?KVEGKT?ADK?2?22.GSMGVY?22222?222GSG?P??GGY?PL 42
EEPV .- YA QA.GT--PDVIP------|---ILQY .------L GGLGIGT---K-GT---I-- 71
DPV e S RWK..--LMSFL------V---YCSM.----~-WRLALH. --R-TQ---V-- 69

SuperD.con ... KRASEDDLYRGCRMG.QDCPIDIKNKYEHNTLADRILKW.VSSFLYFGQLGISSGKGTGGSTGYTPL 72
BPV4 . . 72

E5 end for HPV41l <- E5 end for CRPV <-
SuperE.con ... rRAaPqdiYpaCKis?ntCPpDignk?EqtT?ADKILqQY.GSIGVI?GGLGIgtg?GsGGr?gytpl 64
HPV41 .. K--N-EQL-KT--ATGGD----VIKRY----P--S--K-.--V---F--------R-G--TV..... 68
COPV e V-.----A--L--M--N-L-----K-.--A---L-----S--K-V---T--|-- 71
CRPV e T---A.GN--A-----F-NK-|------- R F-----SSAG-----L----- 72
ROPV e R I--Y-NK-V------- Y Feee e T-----G--V-- 72

GroupEl.con ... ?RAAP?DIYP?CK??.N?CPPDIQNKIE?TT?ADKILQY.GSLG?FLGGLGIGT??G?GGR?GYTPL 55
HPVia . Ke-e-Ko-S--IS T (5 B I AR-S--l--- 71
HPV63 .. Re--Q---A--VA -N-rmrmemeev (o 0V S GK-G---Y--emv 71

Unclass.con ... PRDSATHIYQTCKQA.GTCPPDVVNKVEGTTTADKILQY.GGAAVFLGGLGIGTGRGSGGATGYVPV 76
MnPV L . . 76
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L2 Protein Alignment

SuperA.con gtrp?t?2?2vd???2?2?2?2?22rPPw?e????72.............pvgp?dpSiv?IvEess?i?sgap?ptf 158
HPV54 -RPST-LEP......... G---RPAGAVE............... T-A-S-----S------ VVDV---T--| 122
GroupAl.con GTRPPV?AEPGPA?...RPP??VD.......c.cceeuee. T?GP?DPS??SLLEES?VID??1?VP?? 100
HPV32 Vommno- L=V o A V B A---SS-P--TD 123

HPV42 e e VoA -V--S---|V------ S---AG-T--DI 123

GroupA2.con STRPGT.VVDVSvPa...rlPPVVIE................... PVGPSDPSIVnLLEdSSIINSGSTIPTF 123
HPV3 . 123

HPV28 123

HPV10 123

HPV29 123

GroupA3.con GTRPPT.VVDIGPVS...RPPVVID................... PVGAADPSIVTLVEESSVIEAGATVPTF 120
HPVE1L - R T TPTRPRPR 120

GroupAd.con GtRPTT.VVDiG?aP...rPPWIE................... PVGASEPSIVILVEDSSIINAGaSHPTF 177
HPV2a -S----PT-.. 178

HPV27 - —-=-V-- K . . 121

HPV57 e 122

GroupA5.con GGGGRP?VVDI?P?...RPPIII?.......ccocnee. ????TEPSIV?LVE?SSIIQSG?PIPTF 102
HPV26 123

HPV51 123

GroupA6.con SVGPTDPSIVTLVEESSVi?sGA?fPNF 113
HPV30 122

HPV53 .

HPV56 BTl PR ceeammmmns B E---GI--- 122

HPV66 BTl PR LTI T PRURPRRIE e N---GV--- 122

GroupA7.con GGrpnT.vwWDVsPa....rlPPVVIE................... PVGPt?PSIV?LVEdSSV?tSG?PVPTF 117
HPV18 =S G T ---=-D----T-|-----V---A-R--- 122

HPV45 --Se -G To R B VA--A----- 122

HPV39 - e 122

HPV6BME180 - --K---.- 122

HPV70 ----S- 122

HPV59 el e B Ko 122

GroupA8.con STGSRA?PPKSL?PDV?ARPPVVVD TVAP?DPSIVSLIEESSIIQSGAPS??I 119
HPV7? e lomme e Al 127

HPV40 - VomaVen Voo 127

GroupA9.con  gtrPpt??..?2?1?pi..RPPvtvd????7..............pvGPIdpSIVSI?EEtsfieaGaPa??p 114
HPV16 - AT.DT-A-V..---L-—.ce s e Vo-omo- D----TSV- 124

HPV35h --T---AA..TN.|--..------ ESIPLD... B B S e A S---VVT- 128

HPV31 S---S-VS..EASI--..-=--Sl-..cciic e V--SGIVDV----.PI 123

HPV52 S-----SS..ITTST- E-----MI---T---S---- .- 121

HPV33 =-D---AALIP-Q-- - T-----S-mmmeommmmme e 121

HPV58 -ST--SEA.IP-Q--..--- e T-----S---=-[--S---D-----..- 121

RhPV1 -S--ASIP..EP-.-...---|E.....ccerirrrm= S--ome-- L--SRL----V--..- 131

GroupA10.con gstprPalpsgPta....RPPilVd................... tVaPsDpSIVSLvEeSallNsgape?vP 119
HPV6b -TSAK-S-T---M-....---VV-E......cceoenn P--meeeeee- [---m--- A----1-- 123

HPV11

HPV44

HPV55

HPV13

PCPV1

GroupAll.con PTTTPSRPVEIPLQPT..RPPVIT......cccccevvvnnn. SVGASDSSIVSLVEESSFIEAGVPGP.T 125
HPV34 e T T - 125
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L2 Protein Alignment

SuperB.con g??egpgvrvggtptvv.RP??vpe?igp?diipid????2?2t??p??p?asSivplt?s???????dlipg? 114

GroupBl.con g..egpgvRVGgtptvw.RP?IvPe?iGP?diiPiD.....t??PvePtasSiVplTdssg??...DLIPg. 124
HPV19 cmmmimmmmeeAne] 4= S---DT---S----V-..... -LN-----T------- EA--S....----. 130

HPV25 . . -LN-----S------- E---P....-----. 130

HPV20 S e |.--A---DT---S----V-.....-LN----ST------- E-T-P....
HPV21 -..=--A----NA---|.--A---DT---S----V/-
HPV14d -om=-A-----A--ll.--A---DT---S----V-.....
HPV5
HPV36
HPV47
HPV12 . .
HPV8 S..—---l---N----- --S----AV--M--L---......
HPV24 - T----Semem - A----V---A-LL-V-
HPV15 ---=-|---GVT--L---A-V----.....-VT-ID-A-P---T|----AV....---..
HPV17 . . cem==T. 131
HPV37 131
HPV9
HPV22
HPV23
HPV38
HPV49

GroupB2.con  G?????2?srpt??????.RP?vww?e?Igps?1?p?d???????2???2???asSivPL?e??p????i?.2?2d? 85
HPV4
HPV65 - 128

HPV48 -..SAGSG--ATDLPVT.--N--I-PI--QS-V-I-........... PG------- V-GG-DISF-A..P-A 127

HPV50 -..APGSG---QELPIA.--N--IDP---AP-V-V-........... PS-A-----V-GA-DVGFAA..P-A 126

HPV60 -TARVPA-T-GTVIKPT.--FS-PLDPIG-G-PSQPVGGRLPVDIIDAS------Q-VL-ETTI-V.GG-S 143

SuperC.con ????R?9GSttSL?S?gsra?ta???r?fagGIPL?..... TLEtiIGA?RPGIyEdt??????......vLP 99

GroupCl.con 108
BPV1

BPV2

GroupC2.con 78
EEPV

DPV

SuperD.con PAVP...DSSIVPLLESSGGSTTLDATPGA 133
BPV4 . R — 133

SuperE.con g????9g?rVggr?t??.RPtip?etvGp?di?Pid.....22dp????2vp??7e??a??????2?t??2????7? 95
HPV41 .....-AGA---......--S-SSGAI--R--L--E.....SGG-SLAEEIPLLPM-PRVPRPTDPFRPSVL 125
COPV -GTE.S-VG--T-V-Tl.---V-ISS--SP-FI-V-.....AV--LGPA-IPP-RFPIAVEDPF-.....LP 131
CRPV S...G--G--IAAAPV..--P-TT-S---L--V-EV.....ADPGGPTL-SLH-LP-ETPYVSS-.....NV 129
ROPV -G..SS-G--V-GSAV..--P--TD----LEVI-EA.....VDPAGLSI--LE-YP-EIPTTSG-.....NV 130

GroupEl.con G..?2G?VRV??R?TPV.RPT?PVETVGP??I?PID.....22DP...2GP?VI?L222.22D?P?7..... 87
HPV1a -..[EG-G---AT-P--- wclemeen-SE-F--... VV--... T--A--P-QDL.GR-F-IP..... 126
HPV63 -..DS-A--GG-S---.---Vemeee-RD-Lo.... . SL-.. L --S--E-E.....-l-AT..... 122

Unclass.con G..ETPGISVGARPVP..RPNVPLETVGPQDLFPVD........ AIRPTDPSVIDVASVPTPTDTSINVP.. 134
MnPV . sammmmm—————— e . 134
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L2 Protein Alignment

SuperA.con
HPV54

GroupAl.con
HPV32
HPV42

GroupA2.con
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29

GroupA3.con
HPV61

GroupA4.con
HPV2a
HPV27
HPV57

GroupA5.con
HPV26
HPV51

GroupA6.con
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66

GroupA7.con
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59

GroupA8.con
HPV7
HPV40

GroupA9.con
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1

GroupA10.con
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1

GroupAll.con
HPV34

29?22222GFeitsS?22?......oveeeeeenn. 2APAVIdiItp?222v27%s.............. 179
PSQG...=-AT oo, SDA--1--V-STTTPIRV-............. 153

TS..HGGFNIT?S?2G......ooooeerernn... P?STPA?LDISPPTNTIRV?............ 128
wrimeeS-AS-

TG...TSGFeltss........ccceevvirinns STTTPAVLDITPssgSV(is............. 148

PT..EGGFS?TSS....cccviviverenne GTDVPAILD?SSTN.TVHVT............. 147
- . . 157
- 157

SIP??2?SGFAItTS. ..o, adtTPAIldv?s?g???v?s............. 139
---PDV---S----.. .
RV-P.TT--T----

........................................................................ 159
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SuperB.con

GroupB1.con
HPV19
HPV25
HPV20
HPV21
HPV14d
HPV5
HPV36
HPV47
HPV12
HPV8
HPV24
HPV15
HPV17
HPV37
HPV9
HPV22
HPV23
HPV38
HPV49

GroupB2.con
HPV4
HPV65
HPV48
HPV50
HPV60

SuperC.con

GroupCl.con
BPV1
BPV2

GroupC2.con
EEPV
DPV

SuperD.con
BPV4

SuperE.con
HPV41
COPV
CRPV
ROPV

GroupE1l.con
HPVl1a
HPV63

Unclass.con
MnPV

L2 Protein Alignment

evetiae???hp?p??p??22dtpvvt???22?2?2?2?22?2?2?2??gssAvlevap?p?pp?r2r?.......... \Y 147
eVELIAE..ihP?p??p??22dtpvvt??2?7. ...gSSAVLEVapep?Pp?rvr........... v 160
------- .V--T-SI-S.T----T-TSS............sA--m-mmm-=-V--S-- - 176

-RD-1---VDTNP-TRFS..
..NTN-I----DPHP-TRAT.

gpg?gg??22222di??2t22dp??DV2gvs??PT2is?edn??AvID??P22pp?2K2i7l......... 2 117
DTRGI-ETTLQPAQVDIS-SH--1S--T-A-SH--I--G---Al----VS-|E--T-R-A-.. 190
EV-G--...LHPSE-DVV-SS--IS--T-T-SH--|--G--Al----VS-TE--T-R-A-.......... 187
wl......E--ELF-FR--AT--G---GG--T--T-ESET-I-AL-SATTP-QLFY.......... 182
<AA--.....T--ELY-ITNSTT--GA-GGG--VT-N-EFEV--I-AQ-IA-YP-QLLY........... 181
-L-A....SEl--...VSE-RP--V--DTQ--VYTSI--TV-T--IT-AT--V-K-I-........... 196
2APA?VTP?AVP?D?GI?gL?ig??ss?Etlit?LePEGP?Di.AVLEI?P2?2hdqw??s2?222222.... 141
EAPAIVTPDAVPAD?G?D?LSIGTDSSTETLITLLEPEGPED?.AVLELQPLD???WQVSNAVHQ?SA.... 167

S-L-A l. RPT Se.... 194

T-1-G V. HAN G-.... 194
DAPAVVTPEAVPVD?GLSGLD??RE??QE????FL?PEGPDDI.AVLE?RPTEHDQ?HL?STST........ 128
-------------- E----IS--LS--QILS--H--mror <o=-Vmemee-AccLmm . 180
-------------- Q-----VA--VT--SLIT--Q-mroem ool meeeeme Tl .. 188
EIEIIAEVHPPPVYEGPEVTIGDIEEP................. PILEVVPETHPTSRVR........... s 177
----------------------------------------------------------------------- - 177
12222aep?22pi?22pi?P275722222222222222222225a2(222222227222222222...v 108
EEPFIIR-PER-NILHEQRFPTDAAPFDNGNTEITTIPSQYDV-GGGVDIQIEELPSYNDPGPSV.....- 191
PPRFPTAVEEDV-ELQ--PGPS-EIPLAGPKITTDAQ......P-I-EVIPETRPPKV............. | 184
-GDGA---LPAGHGGSQ-SDVT-GTSGT....oveorereermreereeeresreeeseee - 158
IGEGG-Q-PPSSGGGSA-LDVI-EESGV.......coveoeveeeeveeeereeeerceesenes T 159
TV?V2AE..?HPISD?P?1?A2?T?E................ 22SA?L?222272222RT............. 2 107
- Q-le- foe-l-N-V-SS-N-.....cc...... GE--I-DVLRGNATI--............. vV 168
<E-V--. Voo=-T-Q-P-PT-D-...cccon..... SS--V-HIPQESPAA~............. | 164

.................. --- 185
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L2 Protein Alignment

SuperA.con St?f?NP?ftdPs????pq?ge?sgh?1?st??pt?g?h?y........... EelPmdtFa?s???g???? 215
HPV54 -SHD--IY-E--LLDP-PPVQMD-RV-V--..S-LQSSTA........... -N------ IIMQDHIGTT. 210
GroupAl.con .7 ?NP?Y? ?P?LP?E~ ?S?..PTI?PHSY........... EEIPMDTFVVSTDT?NT?. 172

HPV32 . - - - Ny VS P — S--V. 214
HPV42 . - -P--A- Ry R P T--F. 214

...EEIPM?TFAs?.GTGtEPI 206
211

GroupA2.con
HPV3
HPV28
HPV10 . .
HPV29  —--N--L----|--T--T--RV-VG-..--S-V---........co.m---- D---TS.---L--- 211

GroupA3.con .STSFINPLFTEPSIIEPPQAGDLAGHVISST..PTAGSHSF........... EEIPMHTFATSEGPG.... 205
HPVB1  emmemememmmemmeeeeeeee oo, 205

GroupAd.con .SSSFINPLyTePAIvEAPQtGEVsGHVLVST ATSGSHGy........... EEIPMQTFATSGGSG?EPI 265
HPV2a  eeeeeeeememeecmemeeonen e T 267

HPV27 . Q- 210

HPV57 SR VAS -5 , WY N, | D-G-- 211

GroupA5.con .STNI?NPLYIEPP?I2?2PQ?GE?S?212222..222GTH?Y........... EEIPMEVFAS???TG?EPI 164
HPV26 Y o S DI--A~-A-GH-FTTT..STA--S-...........ocemememen TNG--L- 211
HPV51 R —— S-EA--S--V-.D-YLLV..HYS-G-...........-wmememen NVS--T-- 211

GroupA6.con .ST?ITNPIf?dPPVIE?PQTGEVSGNILIST..PTSG?HSY........... EEIPMQTFAVh.GtG?EPI 193
HPV30 . Y ———— T 210

HPV53 o TY o T-VomooVormomoe oV memmmenee Q-N- 210

HPV56 . SR C Ny (. 210

HPV66 . S R — l--—N--- 210

GroupA7.con stsftNPAF?DPSIIEVPQTGEVSGNifvsT..PTSGtHGY............ EEIPMQ?FA?h.GIGtEPI 202
HPV18 : m— s reaas —L-T-SS.—E-— 210

HPV45 : s G-..--Smm. R I =1 Y- 210

HPV39 210

HPV68ME180
HPV70
HPV59

GroupA8.con .?TTHHNP?FTDPSVVQPIPPVEA?GR?IVSH..S?ITT?AA........... EEIP?DTFVVHSDPL.... 194
HPV7 . 211
HPV40 211

GroupA9.con .vsth?NPtFTePSvI?PP?PaEasGh???Ss..stiSTh?Y........... EelPMDTFvvstds?nvT. 188
HPV16 ~T--N-----D----Q--T---TG--FTL--..------ N- I---NPNT--. 211

HPV35h A---D-----D----H--T---T---FVL--..-S----N-..........==-==--- |-----N-1-. 210

HPV31 ~-=-E-----D----Q--T---T---LLL--..-S----N-...........m------ |---NNE-I-. 206

HPV52 e I 11Q--A------- VLF--. . P-m--T- s T----SS--. 211

HPV33 .

HPV58
RhPV1

GroupA10.con ..??FrNP?FaePSvvQsQP?vEaggHiliSt??stisshpv ? i . 199
HPV6b wol-==-V-T----T-P--P---N------A..P-VT--I...........

HPV11 ..V-Q--L-T----|-P--P---S------A..P--T-QH-
HPV44 ...V-K--S--D-------- Anenmeeeeee S
HPV55 ..V----S--D Amemmmmmee
HPV13 ..Sl----V-S---IT----SI-S-A- VF——P =-P-ST...cce
PCPV1 ..SI-K--A-----|-----S---S--V-T--Y T------ S

GroupAll.con .VSTFNNPTFTDPSVLQPPPPLEASGRLLFSN .DTVTTHSY........... ENIPLDTFVVTTDNNSIV. 216
HPV34 = e e 216
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SuperB.con

GroupB1.con
HPV19
HPV25
HPV20
HPV21
HPV14d
HPV5
HPV36
HPV47
HPV12
HPV8
HPV24
HPV15
HPV17
HPV37
HPV9
HPV22
HPV23
HPV38
HPV49

GroupB2.con
HPV4
HPV65
HPV48
HPV50
HPV60

SuperC.con

GroupCl.con
BPV1
BPV2

GroupC2.con
EEPV
DPV

SuperD.con
BPV4

SuperE.con
HPV41
COPV
CRPV
ROPV

GroupE1l.con
HPVl1a
HPV63

Unclass.con
MnPV

L2 Protein Alignment

srTQYhNPsFqiitestP??.GEsslaDhilVtsGsGGq?iGg??????????e?iElqe?.psRYsFeiee 215

239
240
240
240
240
240
240
240
240

~-DL.SN------T 238

coemeeeA-Hoe o2 S Q oo S-E-l-A-A---SV-VS........ -N--
----------- LS.---A---VI-FE-----N---SRSAALDAAQ-SF-M-TW.------Q- 246
~VeeeeL S <-AM---V--FE-F---N---SRNAAIDTAQ-SF-M-SW.-----L-- 247
------------------ LA -=-A---VI-FE-T---N---SRNATIETAQ-SF-M-SW.------c 247
/NS N S [ |-FE----LV--PRESYTASS -N----F .<-<----- D- 246

Teereen-A-E--SeeeeLl—TPS--VF-FE-—-VQV-DAN

??2?2?dst???s???2??2??F??2?2??sdIN.VIVdp?faGd?ig???7.......EElpLe?l.n????feie? 149

wee-P--PFQE---. 248
—E--TIQQ-—-. 245
QN--FSFPR-.. 238

............ R-.DIQTFDIL-P 240

—E-GPI-QPAQ-—E 253

........... EnIELTIFgsPr....... 178
........... ENIELT?FGSPR....... 209
238
238
........... E?IELTLF??P?....... 162
R....... 229
-E------ GQ-K....... 237
TTSKHDNPAFTAYVASAQLP.GETSASDNVYILHGFNGDFVGQADPEG.DTIFEEIPLEEFGVPDMPPS... 244
. . 244

?RtgynNP?Fev??tsni???ge?s?sd???v???sgg??vG???........ellplv21??2g??s?t??7? 143

Teommeee T---EV.-TDIS.--T-ST-NII-GAE---TS--DNA....

T-H--S--A---SI---SGA.--S-A--HVL-EGF---HSI-..........

—-LDISR-DTID-TIL 253
~-H--QD-APSRP-FSETI 244

S--HI---V--APM-GDQDVSDVHVFAHSESSITINQTENT-G.......... ---EM-P-RHPPR-EGDFR 220
S--HF---T--APN-N--SVPDIVDPQPEDI-ISYTDAPEP-...........--- E--PC.IRGETL-YKR 219
?R?QYNNP?F???2???2?1??2.GEAS?SD??F???2???2???VG........... ??1PLV??2??2G???27???277? 129

SKTTFHNPAFHSFSSTGSTV.GEATGMDNIVVYSGSGGRTIGG.......... DSIELMPF.TSSDTLDLSI 245
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SuperA.con
HPV54

GroupAl.con
HPV32
HPV42

GroupA2.con
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29

GroupA3.con
HPV61

GroupA4.con
HPV2a
HPV27
HPV57

GroupA5.con
HPV26
HPV51

GroupA6.con
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66

GroupA7.con
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59

GroupA8.con
HPV7
HPV40

GroupA9.con
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1

GroupA10.con

HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1

GroupAll.con

HPV34

L2 Protein Alignment

.............. sSTP?Pg?rr?a?pr??.LYsra?.qQv?v?dpa.FI??P??lv....t2dNPaye?? 250

.............. T---I-RPPARPRLG...-----L.---P-Q---.--QQ-SS-I....-Y---V--GN 259

I AVARYNG | SR S 263
=N, X7 \—" W 263

...SSTPVPGVSRIAGPR...LYskAv. TQVKV?DPA.FL?rPsSlv.... TFDNPvieP.
S A, Y 259

.............. SSTPLPGIRRLARPRLN.LYSKAN. QQIKVANPT FMSDPASLI....TYDNPIFD..

254

314

R, s v

. 258
. . ..NV—I-QN. 258
1" Sp— ~~R-A-V...-A—L--. 258

+oi-SRe- w-Remeem oo N-Toem-Acemeee, 258

.............. SSTP?P?v?RVaGPR...LYSRA?.qQVrVsnfd.F?T?PSsfv... TIDNPAfeP.
.............. ----L-T-R------...-----Y.---S-A-PE.-L-R---LI....-Y-------. 258
258
258
258
258
257

...TYDNPVF?N.

D_

259
A.-L E-.

259

i...TYdNPayEg?
260

R —— MeeAce
e A= emec |- T -LSA- KQ——

.............. SSTPVPa??aRPR?G...LYS?AL.hQVQVTdPA FLSSPQRLI.... TIDNPaYEG.
R - S eToee YoV, 256
YV, 255

265
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244

232

211

252

254

311

199

237

235

243

265



SuperB.con

GroupB1.con
HPV19
HPV25
HPV20
HPV21
HPV14d
HPV5
HPV36
HPV47
HPV12
HPV8
HPV24
HPV15
HPV17
HPV37
HPV9
HPV22
HPV23
HPV38
HPV49

GroupB2.con
HPV4
HPV65
HPV48
HPV50
HPV60

SuperC.con

GroupCl.con
BPV1
BPV2

GroupC2.con
EEPV
DPV

SuperD.con
BPV4

SuperE.con
HPV41
COPV
CRPV
ROPV

GroupE1l.con
HPVl1a
HPV63

Unclass.con
MnPV

L2 Protein Alignment

243
260
.............. T---1--IQNIl----GG------V---N-EN--.-VSR-----Q-..-----A--.. 299
oo T-=-L--IQTAIl----.G------ V---S-EN--.--TR-----Q-..-----A--.. 298
..=---LP-NQSVG----FS------ V---Q-DN--.--TQ--K----..A----V--.. 299
----L-ATRAAG----VS------ V---P-EN--.--TQ------- A-E--A--.. 299
..—-=-L-TVASAV----FS------ V---A-DN--.--SQ--KM---..S----A--.. 299
ceeerenm==-L=-TQTTG----VS------ V---Q-DN--.-IDK--K----..S----V--.. 299
........ ----|[E-PQVVG----|S------]---A-E---.--SK--K----..S----V/--.. 299
—————————————————— L--ATQAF-Q-..S------L---P-E---.--TQ--K----.A-E--A--.. 295
---V--AVQSLSSLRRA-Y----TE--A-T---.--GR-----Q-..-----T--.. 304
......... T---V--AVESLSSLRRA-Y----TE--A-T---.--SR-----Q-..-----A--.. 305
............. V--AVQSLSSLRRA-Y----TE--A-T---.--SR--Q--Q-..-----A--.. 305
...T---V--AVQSLSSLRRA-Y----TE--A-T---.--SR-----Q-..-----A--.. 304
V---[E-ISQEF-TLRRA-Y----TE--Q-R---.-IRS------- .--==-V-D.. 297
..... T---IE-ISQEF-NLRRA-Y----TE--Q-KN--.--TT--K----. 294
...T---L--ARQQFSSLRRA-Y----TE--G-T---.-FTS--K---- . 300
----LRNITQAVGNLRRS-Y----T---N-Q---.--QQ------- AV 298
?2?2pp??.......28TP?2?2?222r???2rArd.IYNRf.vqQ?pt?np?.fL?gPSRavqF..efeNPAFd?. 189
.S--K.........T---RDVLN-AIG----.---- R.---I--R--A.L-T-----IV-..G------- . 303
T--K... R.---IA-R--A.M-G-----|V-..G--- 300
. 288
————— . 293
FN. 308
...?FeNplYd?? 211
......... TF?NPLY?.. 244

.............. TSTPTSSFRSVLNKFQRRLYNRKLVQQVKITNRNTFLKQF’SQFVQW EFDNPAYVDD 300

.............. 300
22272ETaFs....tSTP??2?222eRp??22222ynrR?YqQVQVIdP?2.F22rp?slvV2?222tidNPaF??? 181

APGEE----V....-~-ERVPIQ--LPIRPYG...-Q----R----E.-LDSAAV--....SLE--V-D.. 311

...ED----....5---KQGSRS---KS...Y----Re--w--e-- V.-IS=-Re--....-=--D.. 299

..... --S--....~--IPDRSAL-SINVAS....-R------EN-A.-LN--RE--QFEN-------VDD 278

TYH —-VDD 229
2..2ET?F?...2STP?222?2?RP?R...FYNRR?YEQV?V?72P?. F’)’)’)P’?S’?V TF?NPAFE?? 160

V...Q--A-S....S—-IAERPSF--S-...<---L----Q-QD-R.-VEQ-Q-M-....~-D----- PE 285

..... <E-T...T--RTTQVQE--T-...---Y---P-TA-E.-ITR-A-L-... ——E—————RS 279
VEETSFGGR.....TSTPRTKPLPSR.....LPSRRYYEYRESSLGE..LWSPRRAMGP.. TYINPAFE.. 300

........... . . . 300
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L2 Protein Alignment

SuperA.con ?2?2d?t1?f??2?2????2??aPDpdFIldIlv?LHRPalts?rrgtvRfSRIGqra.tm?TRsGk?igarvHyy?Di 303

HPV54 .P-V--H-EQPTIH..N----A-M--FA------- T.---V--Y--V-D--.-LH----LQLKP---FFQ-L 326
GroupAl.con .?E?TL?FEHP?IH..?APD?DFMDI?ALHRP?LS?.?QG?VRVSRIGQR?.S?QTR?G?R?GSRVHFFHD? 261
HPV32 A-G--E----T--..E---S-----|-----V--A.R--T--------- A.-L---S-A-|-------—-| 330
HPV42 .T-D--V----S--..T---P-----V-----M--S .K--S L.-M---R-T-F--------- L 330
GroupA2.con .eDETIIFERPy?ps.?VPDpDF?DIViILHRPALTS.RRGTVRfSR?GgK?.SMrTRSGkgiGARVHYYqDL 315
HPV3 R S--.Q---S--L--L--------- e Y--V---L oo L--mmmmmeee 327
HPV28 L-T-L.--H 327
HPV10 . L---F. 327
HPV29 K . VeeeFomeeee- TN-------- H-- 327
GroupA3.con .PEETIIFEHPSIY..TPPDPDFLDIVSLHRPALTS.RQGTVRFSRLGQRA.TLRTRSGRRIGARVHFYHDI 321
HPV61 . . . . 321
GroupAd.con .PEETIIFQHPdIH..EPPDPDFLDIVaLHRPALTS?RqGTVRFSRLGRRA.TLRTRSGKQIGARVHFYHDI 378
HPV2a . . -R . 381
HPV27 . F-.. . . 324
HPV57 . G--.. S T . 326
GroupA5.con .ID???T???2???...VAPDPDFLDII?LHRPALTS.R?GTVR?SRLGQKA. TM?TRSGKQIGA?VHYYHDI 251
HPV26 ~-ETL-YASSST... A ~K----Y K T-mmmeme 325
HPV51 ~-TSI-FEEPDA...----------- Tommmeee- ~R---Feeeee- A R------- 325
GroupA6.con .aDTtLtFSPSG....VAPDPDF?dIVALHRPAFTT.RRgGVRFSRLGIKA. Tm?TR?G?QIGARVHYYYD? 297
HPV30 . L . ~-R--S-K Vv 323
HPV53 . L . ~-R--S-K Vv 323
HPV56 T--S-A--.... MN . R--.-1Q--R-T-------=--- | 323
HPV66 . M ~T K--.--Q--R-T---------- | 323
GroupA7.con .vDTtLtfepa?....??PDpDF?DIVRLHRPALtS.RrgTVRFSRIG??A. TMfTR?GtQIGa?VH?YHDi 300
HPV18 R D-RS....DV--S--M--|--------- R QR-.-----S------ R--F---- 323
HPV45 .L----S---TS....NV--S--M--| S-. QR-.-----S-K---GR--F---- 323
HPV39 ====-Y-A-D... | A-----L-mmmmeeeeee Kemeeeee- KK-.--V--R------Q--Y---- 323
HPV6SBME180  .------ Y---D.... 323
HPV70 .G--S------ D.... . 323
HPV59 Aemeem- D-SS....EV-----M ~-S QR-.-----S-K----R--F---- 322
GroupA8.con .??DTL?FEQPSIH..?APDPAFMDIITLHRPALTS.RRGV?RFSRVGQRG.TMYTRRGTRIGGRVHFF?DI 296
HPV7 AE---H N =V . K-- 326
HPV40 VD---Q .D | . R-- 326
GroupA9.con  ??d?tlgF?hsdis???aPDPDFIDIIALHRPAITS.RrgtvRySR?Gnka. TIFrTRSGK?IGArvHy Y ?DI 292
HPV16 DV-N--Y-SSN-N-IN|--------- Vommmeeaen ~TGl----1---Q.- - S---K----Y-- 330
HPV35h NP-T----E-E---..L------ M---mmmmeeee ~K--I----V---R.-MH-----A-------- Q-- 327
HPV31 NAEES-Y-SNTSHN..|-------------mno-- =-N------ L---Q.------- AT-------- Y-1 323
HPV52 DT-E-1I-DR-QLL..P-----mnmmmmmmmmee omeeee F--L------mmmm- Q-------- H-l 328
HPV33 DPED----Q-----..P----------=---=|-- --H---F--V-Q-- .--K-----Q----]---Q-- 328
HPV58 NPED----Q-----..P V . V-Q--. Q---K----Q-- 328
RhPV1 .D-A----S----H..QP-------- Y -K----F--L-QR-.--T-----R---K--F-H-- 337
GroupA10.con .EDvslgFaHntIH..npPD?AFMDIIRLHRPAItS.RRGIVRfSRIGQRG.SMyTRSGKHIGgRIiHf?gDI 308
HPV6b ~-=-V--S-DS--..-A--E--------oo--- A- - Y--ne--- R A---YFY-- 323
HPV11 R T-ES--..-A--E . . Q---A---YF--- 322
HPV44 ~--T-H ..E---D Q-.-—-R . Y--- 324
HPV55 R = .Q---D Q-.--R . Y--- 324
HPV13 -l ..E---E . . V--FK-- 325
PCPV1 l--Q---m- - D=V =l . V--YT-- 327
GroupAll.con .QDTTLEFQHSDLH..NAPDSDFLDIVKLHRPALTA.RKTGIRVSRLGQRA. TMFTRSGKRIGGRVHFYHDL 332
HPV34 . . . . 332
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L2 Protein Alignment

SuperB.con .eevtgiFe?DI??feepPdrdFIDv??IgRp?ysetp?gyvRvSRIG?ra.tirTRsGaqiGsqVHfyrDI 305
GroupBl.con .eevTqiFEqD???feEPPdRAFLDv??LgRPqgysetp?gyvRvSRIG?Ra.tirTRsGaqiGsqVHFyrDI 323

HPV19 R LDN-R---N QT S--1 Q-R. 367

HPV25 .D LND-Q IRS 367

HPV20 . LDT-N S 368

HPV21 . IDT-N IKT 369

HPV14d . IED-N QR 368

HPV5 .~==-N---N-LDV------=---=- RE 369

HPV36 .----N---H-VDA QR . 369

HPV47 ===N-----VNS----------- IKQ------- T--A--|------ T-Gm-mmmmmm e eee 369

HPV12 ~DI-N-----LET-----=----- IKK-S-----T--A T-G. 369

HPV8 ~==-N-----VDMV R T--A T-G. 369

HPV24 ===-V----LAG-V---N-----| AE----RF---RE----L----R-- . -===--A-T---A-----K-- 365

HPV15 ~=---T--R-VEA------- Q----VR----T-----Q R--. V-A 374

HPV17 ~----L--R-IEAV------ Q----VR----T-----Q--L------ R--.S-------- V-A------- Y 375

HPV37 R R-LEAV------ Q----IR----TVA---QA-L------ R--.--mmeem- V-A--mmmeem 375

HPV9 .D------- R-LSTV------ Q----QR-S--L-T---Q R--. V-A 374

HPV22 . --R-VAAV---------- IER----ILT--AE-R------- Q--.SLS-----RV-AR---FT-| 367

HPV23 --R-VAEV---------- IDR----LLT-STE-RI-L----Q--.S-Q----TRV--R----T-- 364

HPV38 -Q IAD------- Q----VK----TLT-SAE R-G. T 370

HPV49 R R-VAAV---------- IAK-S--L-----Q--------- N--.S------- TV-A-----T-- 368
GroupB2.con .?dit??FerDle?vaAAPd?dFADIV?IgRprfS?Ts?G?iIRVSRIG?rg.t?kTRSGI?iGq?VHfY?DI 245
HPV4 A---QT------ Q------ A------ Tl------ E-DA-Q-------R--.-|-----VQ---A----Y -- 373

HPV65 A---QV------ Q------ A------ Rl------ Q-DT-Q--l----R--.~|------Q---A----Y -- 370

HPV48 .P--SIQ-Q--VNSLE---NPA----AY-S--HM-A--E-LV----I-S-A.VLQ-----T--PK--Y-M-- 358
HPV50 .P-VSLY------ GLR---LQE---V-Y-----V-S--E-T-------T-A.ALT-----SV-PQ----M-- 363
HPV60 .DEV-MQ--Q--QE------ Q----VRE---A---E--A-T-------TK-.-M------ T---K----F-I 378
SuperC.con P?02222?72?72°72°2..2222?272?27222221e??????PSGRVG?S??yrP?.s?gTRsGvrVGP??H?RyS? 238
GroupCl.con  ..ccoeveeveeeieeieeiene ?EPAVLKGPSGRVGLSQVY?PD.???TR?G??VGPQLHVRYSL 278
BPV1 . 325

BPV2 325

GroupC2.con  A?K??2QQP??22?QD..??22???DA?RLL?G....PSGR?GWSRI?RPT.S?GTRSGVRVGPLYHLR?SF 248
EEPV -F-PA---DITL.--..EASVTGR--A--A-.....--- [, S 342
DPV -Y-HE---WLSRP--.. APEFDFQ--V---Q-.....-- AV N K Q- 351

SuperD.con ..SLSLIFQQDLDEVSAAPDADFQDIVKLSRPVF.TTKEGLVRVSRLGQRG.TIKTRSGLQIGGHVHYYTDL 368
BPV4 . . . 368

SuperE.con ???vsliFeqDld??laapdpdfrDvv?LsrP?y?r?p?GrvRVSRLG?r??ti?TRsG??iGp??HFyydi 235

HPV41 ADIT-T--D--QQA-RS.-T-L-~-RR----Y-Q-RTT-.L------Q-RG--S----VQV-SAA--FQ-- 380
copv [ES-D---R-VAEIT--HA--T-ITK-TK-A-H-G-S-H------H-A N-K----L T---QS---V 369

CRPV EQL--L---TVV-T---A-Q---R----SFTQSRA--------- RTL.-MQ---KAF--AK-—EL 348

ROPV DQST-L-D----NV--emr-Q-T---K---S-T-TAS c-crmene TTG.--R----LQ---RK+----- 299

GroupEl.con ?22?2VS?IF?2DL??2?22?2?P?2?FRD?VYLS?PT?SR?P?GR?R?SRLG??22.TI?TR?G??IGA??HF??D? 197
HPV1a LDE--I--QR--DALAQT-VPE---V----K--F--E-G--L-V----KSS.~-R--L-TA-—-RT--FY-L 356

HPV63 ...-L~-EQ--EDILNA-DQD---|----R--Y--A-D--M-L----RRA --S--S-VT---QS--YM-l 347

Unclass.con .AEDSILFPECSMQAA..NPDYTGITRLGHLFGT.EQGGRVRIGRLGQKT.SLHTRSGMAIGPKAYFYKDI 366
MnPV . . . 366
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L2 Protein Alignment

SuperA.con
HPV54

GroupAl.con
HPV32
HPV42

GroupA2.con
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29

GroupA3.con
HPV61

GroupA4.con
HPV2a
HPV27
HPV57

GroupA5.con
HPV26
HPV51

GroupA6.con
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66

GroupA7.con
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59

GroupA8.con
HPV7
HPV40

GroupA9.con
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1

GroupA10.con
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1

GroupAll.con
HPV34

Spi????2?2?22?22?e?iElqpl????2?2?22?22?22??22?2?2??2?2d?lyDiyad?d???????2?7?22?2?2?2??27?? 322
---AHVP......-E---H--........ ISANNTSINNGLYSDI--V---T-FADTGGFSSSTVSHSSVQT 384
SPIT??S......E?IELQPL.....????2?A?S??A?S?INDGLFD?YVD?????2??2??2?2?22?2?2?22??7?? 287

-=-RP-... A GSSST-V-TT-S-A-------V---PDIPPSHALPPLRSPTH.... 387
---HS- T S-S-VS-A-N-------|---TSDVNVTNTTSSIPMHGFATP 387
SPIgPt....... EDIEmEPL............ laPA?asa?ds?YD??ADVddaDiaFTgggRsaT?srG? 361

................................. --S-w-Y--L--VY=rere-Go-S---D-L-~R 380
<-ENA-G--|--VF---E-ememenv RS----S--Y 380

SN oo ThelFeeee G-V E-Y=-T-Q-Y 377
B (I -P--DPT-EE-L-IY--—-E--M-----G--TYG-R 380
SPIPS.......DAVELQPL............... VPSSSPSITYDIYADPEVLDLPAQHTQPTLTVQGPS 370
.................................... 370

L1 cds start for HPV27 ->
SPv?p........ eELEMEPL............ LPPaSt???d?LYDvYAdsDvLQPLdd??PAaPRG?ISL 422
=IGT.i i, --DNT-M-----=-=--=--- L-EL------ S--- 433
Lo VGS-V------- [ YYo= 373

N —— . ~~T-EP....-l--E--F-----SDV-----T-— 374
S?21222722....2E?E?QPL..............22222222222DIYAD?D??2?22?22222272?P2272? 265
-P-QSFAEH....E-I-L-. ...HTSTHSSAPLF----P-TVPSIHTPRMSYS-TTLPV 379
-R-APA......D-L-M--...oo.... LSPSNNY..SY----L-EAETGFIQPTHTT-MSHSS 374
SPlag?.......eEIEMQPL............. LS??NsFDGLYDIYANIDDEAPvssIqSIATPS??LP 343

------------ Le-----HL-—-—R.-- 373

F--R-- 373

GL-S--V-—-AH- 374

----- YN o S— ~TD-memememeeeee|-Foe-Go--AQ-- 374

Splapa?......e?IEIQPL............???%2as?d?d?1?DiYAdd?d?a?????????t?????? 327
D) . ..VS-TE-N-.-F------M-P-VPVPSRSTTSFAFFKY 374
..... IS-TN-S-.-F-V---FPPP-STTPSTIHKSFTYPKY 373
..... VHAEP-DAS-A-F----.-V-NNTYLDTAFNN-RDSGTT 375
... VAPEQ-DPM-T-Y----P-T-NTTVLDTAFHNATFTSRS 376
....... LT-EST-G-Y----.-A-IDNAMLHTTSH-G.STGP 371
............ VSSQ-AT-DL..Y-----IT-E-PTSTANTAF-IPKSSF 373

SPI?2727.......22lELHPLVAS?2222222222222222222LFDVYAD?D?ID?222Y?2222222?2?T 320
—-ASS......[EE--w-me- R NNSD------I-D--ENIL-STIDNNTPTS- 376
—-GAA.......DD--wme- APHTLETPHTLETPLDTTDA------M-T--DDAA-A......... - 382
Spl?pa??22?22e?iEIQpL...222222222222s22sindglyDiYAd??72222222222222222?2? 317
~E==-TI...TPSTYTTTSHAA-PT---N-------- DFITDTSTTPVPSVPSTSL.. 390
woreeiDeme-....QHVPSSLPHTTVST-L---MF----PIDTEEDIIFSASSNNTLYTTS 386
...... -S--M---..........GASATTTSTL--------TDFTVDTPATHNVSPSTAVQS 379
U » S LPQSV-PYT------V---SLQQPTFHLPSTLSTHNNTFT 386
~-V-LDHTVPN.-QY----.......... HDTST-SY-------- V---DVDNVHTPMQ........... 378

NTSV-PY-----mmmeme- DADTIHDFQSPL......... 380
VDGQEDAAAVANTPLNSNS.. 382

VAaaqDts?IFDiYaepdpd?v?????s???ststpf 350
SFEPGINPTQHPVTNISD-YL 372
FDPIPDPVQH-VTQ...SYL 368

. < -TEEPV-LSF------ 374
--------------- o-T-Heen eeeeceee FTEEPVPLSF---- 374
R — P-AVNTSGSLS-A-- 377

i ------D-G---V-VD-T-GP-AVQNM-YPS---FVR 379

SPIPT........ ENIELQPL......LPSASATVTDANGINDGLYDVLLDNNVDITEVETPTGTNTQSVFA
................... 390
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L2 Protein Alignment

SuperB.con dpielgligghsgdativqgpvestf?d?n??e?p??e??????2??2?2??2?2??22s?dl 345
GroupB1.con dp|EIqLLGqHSGDatlvqgpveStfvd’?nldenpI’>e’>’>’>9’>’)’>’>’>’?°’>’>’>’>’>’?8’>DI 368
HPV19 B S----NT----IN[-------, A-DYSIT
HPV25 LT------ V-V-----A-DFSl...........
HPV20 -V--==-S-Lucee,
HPV21 I-1-V-----S-DFS............
HPV14d [-V-----S-DF.............
HPV5 B T H------- I-MD-S----S-..SIE
HPV36 -Se- S I-V-VS----S-.SVE..........
HPV47 SSnm |-MD-A----S-..TID..........
HPV12 T MD-A-D--S-..SIE.......... AH-D-- 422
HPV8 -Se- S NVD-S----S-..SIQ.......... AF-D-- 422
HPV24 -Se- A----D-mmmemeeee H-T-----I-T--E----A-QMELEIDTYPE....AH-F-A 426
HPV15 cecereAL-M----E----S----A-M--S-|-|----PDSLHVGLQDSTEADDI..DYN-A-- 436
HPV17 --DS..... -AL-M----E----T--------- S-------PGPLNVGIQESPLADTIEEDFN-A-- 439
HPV37  ---DS..... -AL-M----E----T--------- S---|----PGPLNIGQQESTMAD..DTDFN-A-- 437
HPV9 BT e e e Sl--V----PDGL-VGRQETPSVEDV..DFN-E-- 437
HPV22 ....E----E---E----SSV--E-F---IL-V---NI-ESLDTNIAETSV.....DYD-A-- 427
HPV23 ...E----E---E-----SVIEE-LQ--VI-M-L-DVEAIQDTIDTAD....... DYN-A-- 422
HPV38 E-L-M----E-----S--------- L--V-VT-V-EGVLTETSMD.....PDTFN-E-- 430
HPV49 -VQ-L-QVIEVDPEPT........ FH-D-- 425
GroupB2.con S?I?ta....... daleL?TIg??s???siVD???est??2d??e???2?2t??.................7e7°7 269
HPV4 creem===-S---QH-GEQ----AMI--SLI-PF-MPDP-FT.... ..E-QQ 421
HPV65 " --S---QH-GEQ----AMI--SFV-PF-TPDP-YT....... ...E-QQ 418
HPV48 weeure. E----Q-FADSGHVHT---DFLSV-AL-DPANIADINY.......c.coene. T-DD 405
HPV50  -D-PPE....... -S---H--NVTPQTST---DILAT-TF-DPANSLF-QF................. N-DV 411
HPVE6O -D-PA-..... ET-Q-R---ES-HDF-A--NIT---YINLT-TTNEGLI................. PDNI 426
SuperC.con STlhe?.......2?2?2?%ipvde??qg???t???Ee??gf?eielDddles?a??ppll???pigsgvrr?| 279
GroupCl.con ? VEAIP’>’>VDE’?TQGLAF’?PLHEE’V?’)FEEIELDD’7’?E’>H’>LLP??????P’>GSGVRR’?L 323
BPV1 FS-T-R---QNTSST-V------S- 390
BPV2 LG-E-A---KSYTA.-|------A- 389
GroupC2.con 27 ETIELIP????D??EVLTGVPE???G?D????D?DL?SI?SD?PLL????2?2??2?2?2??7? 280
EEPV <...-V--D--A--S---PERHHLAFGARRS 403
DPV . SAE—P—AEYS—I——Q——G——E———GTGIIYPLVGGGQ 415
SuperD.con EDIEMTSFGEVSGESVIMQPLGESTFIDTGARSDNLNEGVIEYSESALEDAMEEDFSQV 433
BPV4 433
SuperE.con  Ssl??a...????7siElq?lge?s?e?tv???2222?22222?2e?22?22?22222?22222222272°22?277e?? 253
HPV41 -P-GQ-...IEPIDA---DV---Q-G-G-IVRGDPTPSIEQDIGLTALGDN..IENELQEIDLLTADGE-DQ 447
COPV ---DP-....... E-F---A--NV-SAEQTGEAVISSGTGDFEIISLEDSILE............ SYND-D. 421
CRPV T EGP-PDI-IPE-EQE-SFTDATSKDTQQEA-VYADGSTLE........cccoco.. 392
ROPV --PS........ E-----PIA-SAN-D--SGLPDLDIINADETAFTEA........cccccvvvennn. D 341
GroupEl.con SSI???......D?IEL??LGE?S??.TV??S?L2?2??21?22E222?2222222222?22?22?2?22?2.YS?E? 217
HPVla ———APE ....... -S---LP---H-QT.--IS-N-GDTAF-QG-TAEDDLEVISLETPQL....... -E-E 413
HPV63 ---SSN....... -G---QT---A-GE.--VQ-S-AASDP-EA-HSFIEPAPSIDSYDIVSLQSET.--D-H 410
Unclass.con SSISVVPE.....ESIELSTYTSAAPLGEDAGIIVEDSMEGSFDNITLS.............. SWSHGSMDG 419
MNPV e 419
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L2 Protein Alignment

SuperA.con  ???72272?222?222222?272ntt?pl??2?22d?p???222gpdi??p???22?72p??2p??p??p?? v i?g?. . 341
HPV54 ALQTTSIPSQ......YG---V--TASSPYTPIP...TSFRPSSGHTPFV-AR-IF-QT-IAVNGG...... 441
GroupAl.con ??ST?S???L?S???2?2?ANTT?P?S?P????V.....GPDLS????P???2?2?2?V?P???2?VMV?2..GW... 313
HPV32 V--V-LTS-G-VPAQT----V-L-L-TNIN-.....----- PPES-PFISTRP-S-SFDS---L..--... 448
HPV42 RL--T-FPT-P-MSTHS----I-F-F-ATVH-.....----- VVDH-WDSTPTS-M-QGNF---S..--... 449
L1 cds start for HPV3 and 10 ->
GroupA2.con ?TvSplS...STLSTKYGNVTIPFVSPVDVpLh?...GPDIilPaSa.QWPfVPIsPaDTTHYVYIDGG... 421
HPV3 . 442
HPV28 442
HPV10 439
HPV29 442
GroupA3.con LSAASASTKVH....... NVTVPLATGLDTPVTS...GPDVDFAHAPAPVPAVPYVPATHPHSIYIQGS... 429
HPV61L e 429
GroupAd.con AdTaVSASSASTLRG...sTTvPLSgGVDVPVYT...GPDIePpvwPGmGPLiPVaPsIPSS.VYIfGG... 484
HPV2a - T-mmmeme ceammmes S-l------ ceammmmns [ B R 495
HPV27 -N-T. cem=-A L o 435
HPV57 e T---m- e A sem===D-S-G------V-- |- Al--- === V- 436
GroupA5.con  ?????2??2??S??2?S???2?NVT?P?ST??2?2?7P??72...G?D???PTS??2?WP?2?P??2?22?2?22?2?IV?2G?... 285
HPV26 PRYASNVFS-INT-TT..---V-L--SFEL-VYS...-S-IYT---SPT--SL-PPPTTNLPA--VH-D... 443
HPV51 LSRQ.LPSL-SSM-SSYA---I-F--TYSV-IHT...-P-VVL---PTV--YV-HTSIDTKHS--IL-G... 439
L1 cds start for HPV56 ->
GroupA6.con  ?????LSF?snTt....NVT?PIGnvW??P?YS...GPDIVLPTGPsTWP??PQsPfD?THDV?IqGs... 390
HPV30 TNTVP---S-Q--.....-- |---KY-DV-|--...--=mnmmeen T---YA--A---T----V-H--... 434
HPV53 . --=-P---YA------ T----V----... 434
HPV56 IKPST---A----.....--- A------ ET-F--... --FVerY VY e 435
HPV66 IKPST---A---A.....--- A------ S I e FV----S-V----Y---A... 435
L1 cds start for HPV18 ->
GroupA7.con  ??t?s?ps?aSs????ysN?T?PItt?WdvPvnT...GPDivLPsttp?IP?v?ptpidtt?al ?1?Gt... 375
HPV18 SP-I-S...---....-=-V-V---SS-----Y- . .----T-----SVW-|-S--APAS-QY-G-H--... 433
HPV45 SL-MPSTA.---....---V-V---SA----|Y-...----|---H--MW-STS--NAS--TY-G-H--... 434
HPV39 YN-G-L--V---ASTK-A-T-I-FS-S-NM----...----A------ Q--L-PSG-----Y--T-Q-S... 441
HPV6BME180  HI..-V--L--TASTT-A-T-I-IG-A-NT----...---V---A-S-Q--LTPS------Y--T-Y--... 440
HPV70 RSHL-F--IP-TVSTK---T-I-F--S--I--T-...------- TAS-N--F-P--S----V--A-Q-S... 437
HPV59 QSLSLT.RS---T...F--V-V--A-A---mmee -mmmem- N-NIVE-TYST--FT-IQS-N-E--... 435
GroupA8.con  ?SL?P??STRI?.....NTSIPLAT??DT?LTS...GPDIVFPS?PAGTPYLPVSPSIPAISVLI?GT... 370
HPV7 Y--Y-GN----A......-------- IP--F---... V R--... 436
HPV40 F--H-AD----S......------- VS--L---... | H--... 442
L1 cds start for
HPV16, 52, and 58 ->
GroupA9.con  ????..22?2??22??2?p?Nttipl??g?d?p??s???GPDip????????p??Pi?P??P???livdgg... 344
HPV16 . SGYI-A-----FGGAYNI-LV-...-----INITDQAPSLI--V-GS-QYT--A-A-... 444
HPV35h Noooiene TAYV-S------ SS-Y-I-ITA...----VFNSNTITNTVL-V.-TG-1YS--A---... 440
HPV31 TSAV........ SAYV-T---V--ST-F-I-IF-...---V-IEHAPTQVFPF-LA-TT-QVS-F----... 437
HPV52 V-I-SG-DFVYQPTMSIE-...-----LPSLPTHT-FV--A-TA-STS-----T... 437
HPV33 ... HSYSTFATTRTS-VS---NT-F-T-VM-...-----SPLFPTSS-FV--S-FF-FDT-V---A... 438
HPVE8 ... HSHTSFATTRTS-VS---NT-F-T-LV-LEP----ASSVTSMSS-FI--S-LT-FNT-----A... 443
RhPV1I SGIAS-W---V--SA-A-..VTLQS---VSLDAPVAES-VH-GV-LR-SAH--LY--... 437
GroupA10.con ?sss???tp?......WGNTTVPLSIP?d?FvQp...GPDI?FPtA?t?tPysPVtPaLPtgPVvFI?gs... 399
HPV6b T-TPNTV-QP......----------- N-L-L-S...----T----PMG--F-------------- T--... 432
HPV11 T-TPNTLSQS......--------- I-S-W---S...----T----SMG--F-------------- T--... 428
HPV44 QR--VSA--....... A-M----. .--=-|----S-T. S-A... 433
HPV55 QR--VSA--.......--------—- G-M----.. === -=--S- T S-A... 433
HPV13 AQ--LSSA-.......--------- G-I-I--...----T----P-V---N-----oomooeo- TA-... 436
PCPV1 S-MFTTK.........-==---=---- SNI-A--...----1--A-PGVP--N--|-S--|T-|--S--... 436
L1 cds start for HPV34 ->
GroupAll.con SEISTTTA.......... NTTIPLNAGLDTHP.....GPDIALPVPTAETIFTPTVPVQPSGPIYIYGS... 444
HPV34 e 444

[1-L2-18
OCT 95



L2 Protein Alignment

SuperB.con Lldea?edFsgsqlv?g??rrst?sytvprfet?r??syy?qd??gy?vaype?r?????iiyp?pd?p?v? 395
GroupBl.con LLdea?edFsgSqLV?G??rRSt?sytvPrfettrs?syY?qD??GyyVaYPesr?????ilyP?pd?Pvvv 424
HPV19 - Q- V-G.----ST----Q------ G---T--TK-------- D-STSKD----M--L---I 493
HPV25 - N-----omo- V-G.----ST-----V-----A---T--|Q----S---D-DTSKD----M--L---| 492
HPV20 - N----omo- V-G.----ST----H------ S---V--TK-------- D-DVSKD----N--L---| 490
HPV21 - \ V-G.----S G---V--TK D-DTSTD----T--L---I 493
HPV14d - \ V-N.----S G---A--TK D-DISMD----T-EL---| 491
HPV5 ---TV I-N.----N NG---T--TK---------- NNA.E----T--I---| 492
HPV36 - V I-N.----T G---V--SK---mmm-oo- NNA.E----T--I---- 492
HPV47 -—--TV I-N.----T S---V--TD---------- DTI.D----T-EL---- 492
HPV12 - V I-N.----T 492
HPV8 - TV [ G---V--TK . 492
HPV24 - TD------=-|-N.==-- T SP- DKI.EL---S-TL-A-- 496
HPV15 --EDNI------ H--F-NT----TT------- SP-NTGF-I--VH--N------- DTT.E--L-QS-T-T-- 507
HPV17 --ED-VD-------- F-NP----T-V------- P-DTGF-IH-TQ--T------- DTT.E--L-H--T-T-- 510
HPV37 --ED-V----ooee- F-TS----N-I-I-----P-DTGF-I--1Q--N------- DTT.QV-L-Q-ET-T-- 508
HPV9 ---GV--omee- V-T.----NTL------- P-DT-F-1--1Q--T-S-----QTT.D--F-H--T-T-- 507
HPV22 ---NGV----R----|-PSD--LP-I---Q--SP-ETIV-I--IE-NT-V--KYEERP.T--L-T-SG-All 498
HPV23 ---N-I-E-NN----F-TSD--SSA-SI|----SP-ETIV-V--IE-NQ-I--GPTERP.T--F-L-SA-A-- 493
HPV38 e DRI EEEE V-TP----T-1-----Q-PQNPTI-Y--1Q--H-S-----ERP.A----T--|-T-- 501
HPV49 --=-QN--------- Y-SG----T.F-----S-P--DTF-V--LE--A-S---R-NYP.E----Q--L-T-| 495
GroupB2.con LIDpltenF?nshlv????deg?s??iptippg??????2??2?2?22sd??2v???2?2??22i?2?2?2?1p????vp??? 302
HPV4 e D-SQ----LTSSRR-T-FT------- LGLRIYVDDVG--LF-SYPESRV-PAGG--TEPF--LEP 493
HPVE5 e D-S-----LTSSRR-S-FS------- LGLRIYVDDVG--LF-SYPETRV-PAGG--TEPFT-LEP 490
HPV48 - L---N---ITVQGV--EGETVALP--SI.. TNSSKTFVT-IAENGLFANDTDSLLT-ASTI--AIN 474
HPV50 -T-DVEH--TE----IPAT--ENDTA-NI-NLR..NIPLTVGMN-GDISTTLSDYN-LDAS-IVKSN-SE.Q 480
HPV60 -E-EF----N-AQ-IFATI---E-MIM------ ..VALKLFIPEIAAS-LNVVHPSSEWTI-IPNVPDEIIQ 496
SuperC.con ip?q?fPat?ptgvvtygspd?ysaspv?y?d??2?2?2?21?2id?pT??2??2?ilid?h???2??2?%.......... 314
GroupCl.con [IP?Q?FSATRPTGVVTYGSPD?Y?ASPV??PDSTSPSLVIDD?TTTP.IIIDGHTVDLYS?.......... 376
BPV1 -T-E T-S----TD T----. 451
BPV2 -G-G M-P----G. N----. 448
GroupC2.con ???2???R??2V??2?22?22?2?22222?2?22???YV?DNGGQ?S??TPTVVI?G?I??S?EYFR............. 303
EEPV HIPIVA-PG-QTGTVIDTRQMAENSV...--S-----E-QQ------N-N-NV-M----............. 459
DPV IFLCMH-AP-GWSSGTYINHEGQSRDDGE--|-----.-N|------D-S-AL-L----............. 473
SuperD.con RLEISTSARSRTSIVTVQEGIPPGSVKLFINDAAATVDTGYLPGKPDYEDPFTPIEPAVPPDIILNFEDDTA 505
BPV4 505

L1 cds start for HPV41l ->
SuperE.con  ld??2e?vg??Iql?i??22r2?2p?i?2?22222?272p?29?222222222222p?2?22tp???p? 2?22?12 274
HPV41 EGRDLQL-FSTGNDEVVDIMTI-IRAGGDDRPSVFIFSDDGTH.....IVY-TSTTA-TPLV-AQPSDVPY- 514
COPV .-IDVFEDVARDLHLLVGE-RQQP-QVQRYIKPFSFVNEGVHIIHPGSESDFWLPPV--DST-AIVIDI-DS 492
CRPV TDTSADENLTLVFSDRGRGQGSHV-IP-KSTIGGPVNIGDSKYYTLNPGETTSFEADVISPV 454
ROPV ---EP-S--EG---V-SST-RA-R- 366
GroupEl.con LLD??E?VG??LQL?I???2?G??2?2?2?D???2?2??RPP?G???2?7?22...2Y?P?2S?G?P?INP?????PL?I 244
HPVla ---TN-S--EN---T-TNSE-EVSIL-LTQSRV---F-TEDTSLH...V-Y-NS-K-T-I---EESFT--V- 482
HPV63 ---MY-P--SS---Q-SDVR-RPTVI-IPFRPR---L-PINAGVD...I-S-TA-V-S-T---TDLDI--I- 479

Unclass.con LLEDDASYDFHGHLVWGT.RRSSKQISMPFRRSWYPETAVYVQE.GGSVMDPEASAELVPSRDSAR..PHVI 487
MnPV . . semmmn 487
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L2 Protein Alignment

SuperA.con .

HPV54

GroupAl.con
HPV32
HPV42

GroupA2.con
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29

GroupA3.con
HPV61

GroupA4.con
HPV2a
HPV27
HPV57

GroupA5.con
HPV26
HPV51

GroupA6.con
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66

GroupA7.con
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59

GroupA8.con
HPV7
HPV40

GroupA9.con
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1

GroupA10.con ..

HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1

GroupAll.con

....... dfyL?P?y????2?rkrRKr?pyffadg?vAa? 363

......... ----H-S-TYV..------F---L---Y--- 470
L1 cds start for HPV32 and 42 ->

................. Y O SH——— 476
......... F-..-R 477

....... DfyLWPVT{fv?RrRRRKR?SYFIADGtvAL 450

....... DFILHPSY?W...R?RRKPVPYFFADVRVAA 339

e 473
......... L--P L 473
.................. HFS-H-----V---F----L-- 470
......... -YF------P-S-K-----L-------F--- 473
....... DFYLLPAYVFF..PKRRKRVPYSFSDGFVAAW 459
......... . 459
-> L1 cds start for HPV57 and 2a
....... DYYLIPSYVLW..PKRRKRVhYFFADGfVAA 513
524
464
465
L1 cds start for HPV51, 26 ->
....... ?2YYLWPY??L?..?KRRKR?PYFF?DG?VA? 305
SRUUUINN |\ R 1Y-1..H-----M----S--F--Y 472
......... D------TH-L..R-----I----T--I--H 468
L1 cds start for HPV30 -> -> L1 cds start for HPV53
....... tFALWPVYF??..RRRRKriPYF?ADG?VAA 415
463
463
464
464
400
462
463
470
. . 469
..... --L--L-Y-.. Lo TV 466
......... --F-W-1Y--L..PR----V----T--SM-F 464
L1 cds start for HPV40 ->
....... DYYL?PAYY?...RKRRKRI...LA?QYVAT 392
R B Y 456
ceammmmms wemmH---- 467
L1 cds start for
HPV31, 35h, and 33 ->
....... DFYLHPSY??2l..rmrRKR?pyFF?DV?vAa 368
YM-..-K----L----S--SL-- 473
469
466
466
467
creenen Fl-..------F----A--R--- 472
................. LGI..--K---MHN--S--Y--- 466
L1 cds start for HPV6b, 11, 13, and PCPV1 ->
....... ?FYL?PtwYfa..RKRRKRvsLFFaD..VAA 424
459
455
460
460
463
463
472
......... . . 472

HPV34
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SuperB.con

GroupB1.con
HPV19
HPV25
HPV20
HPV21
HPV14d
HPV5
HPV36
HPV47
HPV12
HPV8
HPV24
HPV15
HPV17
HPV37
HPV9
HPV22
HPV23
HPV38
HPV49

GroupB2.con
HPV4
HPV65
HPV48
HPV50
HPV60

SuperC.con

GroupCl.con
BPV1
BPV2

GroupC2.con
EEPV
DPV

SuperD.con
BPV4

SuperE.con
HPV41
COPV
CRPV

GroupE1l.con
HPVla
HPV63

Unclass.con
MnPV

iht?d?sg?dfylhPsI??.22r?krkrkyl??F

L1 cds start for HPV types 19
-> 14d, 5, 47, 12, 8, and 9
iht?d?sg. dfthPSL’?? ?22rrkRKRKYL

NFEEAG-.-Y-reK.... Toomreren
-KFAEAG-.R-LFT-
-RFGEAGT.-Y----K....KK----n--
“IN-T-- Y mee-Q. .. -Koememen
QSPTHS-F.-Y----R....-K-enenev
w-L-K-F -Y---R....KKR----

Y, - S,

p?222d?ysDf?1?P2122...22rKkrr2d??F
ALLSDIFST--VYR-S-Y......~-~-KRLEM-
-FFSEFYS--VYR-S-Y......—-KRSDI-
WFPLF-S----A-D-FFIP.....<---- L-IL

-LFVL-.---YD-H-G-LP......-R--I-YF
-AMAV-V-D--Y-H-H-L....RR--RK-L-FF

......... ??YyLHPSLL?...rkr?KRkhaF?

L1 cds start for BPV1 and 2 ->
........ ?NY?LHPSLL....RKRKKRKHA

YRGYNGT..DYYLHPSLS....RRRRNSRHIYFSDGVLAA

[1-L2-21
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L2 Protein Alignment

418

447
520
519
517
520
518
518
518
518
518
518
523
533
524
534
533
524
519
527
521

318
521
518
502
506
525

331

393
469
467

316
477
493

525
525

293
554
513
492

261
507
504

521

521



L2 Nucleotide Alignment

SuperA.con  ATGTCTGTTGGTGATTCTTATCCTAATCGCCTTTTTATTGTTGATGTTTTATGTCCGTTTGTTAAACCACAC 72
GroupA4.con ATGTCTGTTGGTGATTCTTATCCTAATCGCCTTTTTATTGTTGATGTTTTATGTCCGTTTGTTAAACCACAC 72
HPV2a 72

gooobbobdgodgbbobbobdooguoboboggognoboooobbb
SuperA.con  CTAACACCCCCACTTTTTTATATTGTTTTGATACATTTTCATTTTGATACATTTGTGTTTTTTTIGTATTTG 144

GroupA4.con CTAACACCCCCACTTTTTTATATTGTTTTGATACATTTTCATTTTGATACATTTGTGTTTTTTTTGTATTTG 144
HPV2a 144

gooobbobdgodgbbobbobdooguoboboggognoboooobbb

SuperA.con CTGCGTTTTAATAAACGTGCAACCATGQ???c??a?cg?gc?????g?cge????2??2??2?22?22?2???27?? 182
HPV54 27

GroupAl.con ATGCCACCACA?CG????CGCAGACG?.......cceererne 21
HPV32
HPV42

GroupA2.con ATGGTGGCACAICGTGCAAGGCGTCGC.........cvvvreeenn. 27
HPV3

HPV28
HPV10
HPV29

GroupA3.con 18

HPV61

GroupA4.con CTGCGTTTTAATAAACGTGCAACCATG...tc?ccaCGTGCCAAGCGTCGG....cvvveerruvrenen. 191
HPV2a
HPV27
HPV57

GroupA5.con ATGGT?GCT???CGTGC?C??CG?CG?.....ovevviienn 18
HPV26 27
HPV51 27

GroupA6.con ~  ATGGTtGCCCACCG?GC?????GACGC........cccuvrerenn. 21
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66

GroupA7.con ATGGT?TCccacCGTGCtgCc?GgCG?.....ovvveeerrninns 24
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59

GroupA8.con ATGGTGTCCAGCAGGCCCCGTAGGCG?........vvvvvveenee. 26
HPV7
HPV40

GroupA9.con ATGagacacaaAcg?TctaCaa??CGc???7????2?7?2??2??2?27?2?????7? 24
HPV16 30

HPV35h 30

HPV31 30

HPV52 27

HPV33
HPV58
RhPV1 ----AG--TGC--AC-TGT-GCGG---AAGCGAGCAGCCCCGCGCCCA 48

GroupA10.con ATGgcAcatagtAGGgCaCGcaGACG?........cccevvuenes 26
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1

GroupAll.con ATGCGTCGCAAGCGTGACACACATATAAGACGT......ccueee 33
HPV34 e e 33
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SuperB.con

GroupB1.con
HPV19
HPV25
HPV20
HPV21
HPV14d
HPV5
HPV36
HPV47
HPV12
HPV8
HPV24
HPV15
HPV17
HPV37
HPV9
HPV22
HPV23
HPV38
HPV49

GroupB2.con
HPV4
HPV65
HPV48
HPV50
HPV60

SuperC.con

GroupCl.con
BPV1
BPV2

GroupC2.con
EEPV
DPV

SuperD.con
BPV4

SuperE.con
HPV41
COPV
CRPV
ROPV

GroupE1l.con
HPVl1a
HPV63

Unclass.con
MnPV

ATGgCg......cgtgc?ag?aga??????..ccceeeeeenens 16

ATGGcg......CGtgC?ag?cg?gtc.... 18
------ weeenm-C--C--G--TACT.......

ATGca?......?77c?7ga?g?7aga??????. ..ccccceevnnns 12

21
21
18
15
.................. 24
..................... 11
GCACGAAAAAG?GT 2., 19
21
21
ATG?C?CC???2?2....272GCG?GT 2. 11
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L2 Nucleotide Alignment

SuperA.con ?????27?2????????AAgCGtGCaTCtgc?ACacA?cTaTAtcaaACaTGcAAggce??ca...GG?ACaTGt 231
HPV54 e A-emmmemenn- A-----AT - CT-T...--C-----C 81

GroupAl.con ............. AA?CGGGC?TCTGC?ACACA?TTATATCAAAC?TGTAAGGCCTC?...GGGACATG? 68
HPV32 " A T... C 81
HPV42 G A... T 81

GroupA2.con ..... ... AAGCGTGCATCcGCCACACAGCTTTATAg?ACCTGCAAgGccgCA...GGCACATGe 80
HPV3 TP T A T 81

HPV28 " G 81

HPV1O G T--... 81

HPV29 G AA A-TT-—- e 81

GroupA3.con .............. AAGCGTGCATCTGCAACTGACCTCTATCGTACATGTAAACAATCA...GGCACATGT 72
HPV61L e 72

GroupA4.con  ............... AAgCGCGCCTCCCCCAC?GACCTCcTATCGIACaTGCAAGCAGGCa...GGtACCTGC 244
HPV2a ...l A C 246

HPV27 75

HPV57 78

GrOUPA5.CON  ...covoee..... AA?CGAGCATC?G??ACA?A?TTATA??222ACATG?AA?GC?GCT...GGTAC?TG? 57
HPV26 ccoeeeceeenme YN A-CT---G-C-----CAAA----T--G+-C---...-----G--C 81
HPV5L  cceeeeeceeenme [CH— T-TA---C-Ac---TTCT----C--A--Toox . 2e-A--T 81

GroupA6.con
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66

66

GroupA7.con 76
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70

HPV59

GroupA8.con AAGCGGGCGTC?GC?AC?CAGTTATATCAAACATGCAAGGC?GC?...GGCACCTGT 75
HPV7 . C--A--A A--A... 81
HPV40 A--T--T G--G... 81

TATA box for HPV16
-> <-

GroupA9.con  ??????7?????????AAaCGTGCaTCtGC?ACaCAacTaTAtcaaACaTGcAAagc?gCa...GGCAC?TGce 75
HPV16
HPV35h
HPV31L e e Temmmmmmmeenns TememeAmems == T=-T--T 84
HPV52 e B e CT-T....-——-C--- 81
HPV33
HPV58 T T--C G--CT--...-----C--- 81
RhPV1 CCTGGTGGGCGGCAA--G-----------C--G--G--G--C-----C-----G--G---...-----A--- 117

GroupA10.con
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1

GroupAll.con 87

HPV34

[I-L2-24
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L2 Nucleotide Alignment

SuperB.con ... AAgcGaGactctgttact?AtaT?TAcagaaccTGcaaaca?gca...gg?actTGe 66
GroupBl.con ..... ....AAgcGaGacTCtGt?ACt?AtAT?TAcagaaccTGcAAaca?gCa...gg?ActTGt 67
HPV19 .
HPV25
HPV20
HPV21
HPV14d
HPV5
HPV36 .
HPV47 . R L P A--AC----A--TCAG----------- G--—-...
HPV12 . . --T---C----A--TCA
HPV8 L A--mmeaeee- C--AC-C--T--TCA------------ G---...--T--A--C 75
HPV24 - A-----T----CT---A--=-T-------- A-----G--G--G...--C--A--- 75
HPV15 . --A--T-CA-----A---G-C--T-----GGGG-------- A---...--T--C--C 75
HPV17 -----T-C------A---G-C--C-----GGGT-----G--G--T...--T-----C 75
HPV37 --A--T-CG-----A---G-C--T-----GGGT-----G--G--C...--C-----C 75
HPV9 cers=A--T-C--=---T--AG----A------ GG------- GCT--T...--T--A--- 75
HPV22 smmeee CG--A--A---G-C--T--T-A-GG---T--GGCCT-T...--G------ 75
HPV23 smmeee CG-----T---G----A----A-GG---T---GCCT-T...--G------ 75
HPV38 ~-A--T-CA-----T---G----A-----GGG------ GGCTT-T...AAT-----C 75
HPV49 e T-----A--AA-C--T-------m-mmmoeee- G---...--A-AC--- 75
GroupB2.con ............... AAAaGaGa?tc??tt?caaAccT?TATa?AaaATGtcaactaggt...Gg?gAcTGe 59
HPV4 . vepymmmmmns T--AG--C----T--T---GC ...-CA-T--- 75
HPV65 . ---C--AA-AC------- C---GC---------- T--TC-...--CA----T 75
HPV48 . smmeee CAAGTCC-A-TG-T--T----A--C---CTTG-A---G...--G------ 72
HPV50 ---C-G-CAAGCCC-A-GG--T-A----G-TC---CTT--A---G...--G--T--- 69
HPV6O e C--TG--GA----T-A----A-C---------- T-=-...-CT------ 78
SuperC.con ... AA?CGTGCaAaTg?cTATGAcCCTgTAcaGgACaTGCAAGca?gcg???ggcaccTGt 62
GroupCl.con ............. AAACGTGC?A?TG?CTATGACCTGTACAGGAC?TGCAAGCAAGCG...GGCAC?TGT 68
BPV1 . C-G--C A R 75
BPV2 A-A--T T wrimmme=Coem 75
GroupC2.con ............... AAGCGTGCAAAT???TATGA?CT?TA??G?AC?TGCAAG??G???2?2?2?22?7?72?TG? 44
EEPV 72
DPV 72
SuperD.con ... AAACGTGCGTCTGAGGATGATTTGTACAGAGGGTGCAGAATGGGG...CAAGACTGC 75
BPV4 75
SuperE.con ... ?gacGcGCtgctCCacAAgAtaTtTAtcctgCaTGcAAa?tatC????aaCa?tTGe 63
HPV41 AA---TG--C-AC-G---AAGA-------- GC-A-GGGGGG-GA---T 78
COPV A--=e=e-A--C--T-=e=ee=A=-C---=-T--T---G-G--C...=-=-C---- 72
CRPV C AA A-TG-T...GG--A---- 75
ROPV C A----T...---CA--T 75

TATA box for HPVla

-> <-

GroupEl.con ............ ??ACG?GCTGC?CC??AAGATAT?TA?CC??C?TG?AA??T??CA...AACA??TGC 48
HPVl1a . AA---C-----C--CA------- A--C--CT-A--C--AA-AT--...----CC--- 72
HPV63 CG---A-----T--AC------- T--T--TG-T--T--GG-TG--...----AT--- 72
Unclass.con ............... CCTCGTGACTCGGCCACTCACATATATCAAACATGTAAGCAGGCA...GGCACATGT 87
MnPV 87
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L2 Nucleotide Alignment

SuperA.con CC?cctGAtgTtaTtcctAaggT?GAagg?ac?AC??t?GCaGAtcaaaTatTacaaTgg...gg?aGttt? 291

HPV54 - TT-A----A--mmmm- A--G--T--A--TA-A----------- CC---G----...--C---A-G 150
GroupAl.con CC?CC?GATGT?ATTCC?AA??TTGAAGG???CAC?T?GGCAGAT?AAAT?TTA?AATGG...GG?AG???? 118
HPV32 --A--C-----A-----T--GA------- TCG---G-G------- C----A---A-----...--C--CACT 150
HPV42 --T--A-----T-----C--AG------- AAC---A-T------- A----T---C-----...--T--TTTA 150
GroupA2.con CCCCCtGATGTTATTCC?AAAGTtGAGGGCACCACt?TGGC?GAtcGtATITTGCA?TGG...GG?aGecTg 144
HPV3 C T----C A---..--T---T-- 150
HPV28 A-----G T---C----A-------m - G---...--CG-G--- 150
HPV10O - A C-----A CT----A-----C----—-- G-—--..--T-—--T 150
HPV29 A AC----C--CA-G--A-----A-—-...--C--T--A 150
GroupA3.con CCCCCTGATGTTGTTCCAAAGGTGGAAGGGGATACCCTTGCTGACCGCATTTTAAAGTGG...GCTAGTTTG 141
HPV61 141
GroupA4.con CCCCCaGAcATtAT’PCCaAGgngGAACAgaACAC’PTTaGCaGATAaaATacT’PAAgTGG .GGCAGccTa 310
HPV2a C-----A----memmemee- T - G- T em====TT-- 315
HPV27 e T-mmmm- C-A-----A----- C——G ———————————— T-A------ seammmmnmes 144
HPV57 - T--T--C--A--T---------—— G----A-----T----GG----- C——A———... ———————— G 147
GroupA5.con CCTCCTGATGTT?T???TAA??TTGAAGGT?CTAC??T?GC?GATAA?ATATTACA?TGG...AGTGG?TTG 112
HPV26 e A-TCC---AA-------- T----CC-T--T-----G-------- A---. =T 150
HPV51T e G-GAA---GG-------- A----AT-G--C-----A-------- G---...----G--- 150
GroupA6.con CC?gagGATGTTaTTAA?AAaaTtGA?CA?AaAACaTgGGCIGATAa?ATaTT?CAATGG...GG?AGTTTa 128
HPV30 --ATCT----------- C--mme- A--C-C---T-T---A-----G-----A------ v TG 150
HPV53 --Temmmmmmmeeee- C--mmmeem A--C-----C----m-mmem- A-----G------ ) P 150
HPV56 --A-mmeeeee- G----T-----A--G--A A-----G R 150
HPV66 - T T--GG-G--G--A--------=--=m--- GG--T--A------ R 150
GroupA7.con CC?cCtGAtGTT?TtaatAA?GT?GA?GG?ACCACa?TaGCtGAtAaaaT?TT?CA?TGG...aCtAG??Ta 133
HPV18 --A-meeeeee- G--CC---G--G--G--C-----GT----A-------- A--G--A---...T-A--CC-T 150
HPV45 --C---------A----C--A--G--A--C--A--CT------------- T--A--G---...T----CC-T 150
HPV39 --A--A--C---G--G----A--T--G--T--T---C-T-----C-----T--A--G---...-----TT-- 150
HPV68ME180  --T---------A-A-----G--T--A--C------C-T--A--C---C-A--G--A---...--C--TT-- 150
HPV70 -GGT-T--A--A---...G----TT-- 150
HPV59 =-TTemmeeem- A--eee- A--T--A--T--A--TT---=mmmmemme- A--G--G---...--C--CC-- 150
GroupA8.con CCACC?GATGTTGTT?ATAAGGTGGAGCAAACAACCGTTGCAGATCAAATTTTAAAATGG...GG?AGCATG 141
HPV7 A A R 150
HPV40 - T C .-G 150
GroupA9.con CCacC?GAtgTTATaCCtAAagT?GAaggcActACtaTtGCaGAtCAAaTttTaaaaTAT...GGCcAGcaTg 142
HPV16 - T--CA---eenmemn G--T-mmmem, AA---aeeee Temmmeees A---C--amn, --A--T--- 153
HPV35h - Aenmmnmennenes G--T--G--T-A----G----T 153
HPV31 el B A-A---CAT-----C-------- C--em- A————GG——— =Te-Te- 153
HPV52 -C--C T G A C sepmmeee C-A 150
HPV33 - Commmmeee Temmmeems G---=-A-G---C--A-=-nneneeen C-T-=--- cm==TT-A 150
HPV58 - T C-----T A A---CG----...--T---T-A 150
RhPV1 O C-----G--G A--CG-A G---... 186

poly-A signal

-> <-

GroupAl10.con CCccCtGAT?TtATtcCtAAgGTIGAaCAtAacACtaTTGCaGATCAaATATTAAAGTGG...GG?AGITT? 143
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1

GroupAll.con CCCCCTGACATAATTCCAAAGGTTGAGGGCAATACTTTAGCTGACCAAATATTAAAATAT...GGTAGCATT 156
HPV34 156
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L2 Nucleotide Alignment

SuperB.con cc?cCtGAtGTtattAATAAAgTgGAacaaacaACaaTtGCtGAtaaaaTttTgaaatat???GG?aGtgct 133

poly-A signal
> <-

GroupBl.con CCccCtGAtGTtaTtAATAAAGTgGAacaaacaACaaTtGCtGAtaAaATttTgaAaTaT...GG?aGtgcT 135
HPV19 A--C A T-----A-----C-----C---C-----...
HPV25
HPV20
HPV21
HPV14d
HPV5
HPV36
HPV47
HPV12
HPV8
HPV24
[ 1Yt T Y -
HPV17
HPV37
HPV9
HPV22
HPV23
HPV38
HPV49

poly-A signal
-> <-

GroupB2.con cttCCtGATGTaaaAAATAAAgTaGAAg?t?atAC?cTtGCaGATcG?TTatT?aaAataTTtGGAaGT?T? 124
HPV4 B A e e C-G----T-----T-----T--GC-G-G-TGG--G------ G-A 147
HPVE5 - C-mmmmmmmmm - C-G----C-----T-----T--GC-C-G-TGG--G------ G-C 147
HPV48 T---------T-T---AA-TC---TA-------- T-G-----A--mmmmmmme T-G 144
HPV50 A-A-------- TC-------- T-T----GCA-C--AA-C------ T-G-----G------------ G--T-A 141
HPV60 -C CG GAACC--A A-----AC A-C 150

SuperC.con CCaCc?gatgtgaTaCctAAGGT?GAaGGa?A?ACtaTaGCaGA?AA?attTtgaaattt... GGa?Gt?T? 122
GroupCl.con CCACCAGATGTGATAC??AAGGTAGAAGG?GA?ACTATAGCAGA?AA?ATTTT?AAATT?..GG?GG?CTT 127

BPV1 GA A--T T--A-----G-----T...--G--T--- 144
BPV2 CT T--C C--G----- A-----A...--A--G--- 144
GroupC2.con CC?C?G???????T?C??AAGGTGGA?GG?AA?AC??T?GC?GA?AA???2?T??2272?27?2...GG?AG?ATG 79
EEPV --T-C-GATGTGA-A-CT-------- A--G--G--GA-A--A--C--GATA-TGCAGTAT...--A--C--- 141
DPV --A-T-ATGTCAT-C-TG-------- G--A--A--TG-T--T--T--ATAC-GCAGTATG...--C--T--- 141
SuperD.con  CCTATTGACATCAAAAACAAATATGAACACAACACATTAGCTGACAGAATTTTGAAGTGG...GTCAGCTCT 144
BPV4 144
E5 end for HPV41l <-
poly-A signal for HPV41 poly-A signal for HPV41l
-> <- -> <-
SuperE.con CC?cCtGA?aTtc??AAtaaa?ttGA?cAaA?aACa?ttGCtGAtAaaATHtTacA?TAT...GG?AGtctt 122
HPV41 --A--C--TG--ATT--ACGCTA---G----CT---CC-------- GT--A---A-G---...--G---G-A 147
COPV -CG----T---TTG------ A-G--G----AT--GC----A-------- CC-CA-A---...--T---GC- 141
CRPV --AG----C--A-AG------ T----AA-C-A----A----A---------C-G--G---...--C--C--- 144
ROPV --C--A--C---ATT------ TA---AA-T-A----G-G-----C--G--------G---...--A------ 144
poly-A signal
-> <-
GroupEl.con CC?CCTGA?AT?CAAAATAAAATTGA?CA?ACAACA?TTGCTGA?AA?AT?TT?CAATAT...GG?AGT?TG 105
HPVla --A-----C--T-----mm oo G--T------ A----m-- T--A--A--G------ ...=-C---C-- 141
HPV63 O A--A------ G------- C--G--T--A------ e-G---T-- 141

Unclass.con CCGCCTGATGTAGTTAATAAAGTTGAAGGCACAACCACAGCTGATAAGATTCTTCAATAT...GGCGGGGCG 156
MnPV 156
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L2 Nucleotide Alignment

SuperA.con
HPV54

GroupAl.con
HPV32
HPV42

GroupA2.con
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29

GroupA3.con
HPV61

GroupA4.con
HPV2a
HPV27
HPV57

GroupA5.con
HPV26
HPV51

GroupA6.con
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66

GroupA7.con
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59

GroupA8.con
HPV7
HPV40

GroupA9.con
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1

GroupA10.con
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1

GroupAll.con
HPV34

gatgt?THTTtGG?gg?cT?GG?ATtGGtac?GG?tctGG?ac?GGgGG?cG?ac?GG?TAtgt?CCt?T? 347

B T G--CT-G--A--A-----T--TAG---C--A-----C--C--A--G---A-A-AC-T 222
GG?GTGTTTTTTGGGGG??T?GG?AT?GG?AC?GGTGC?GG??C?GGTGGGCGCAC?GG?TATGTGCCT?T? 174
B N —— CC-T--C--A--T--C---T--GT-A A-G AA 222
B R—— GT-G--A--T--C--T---—-A--TA-G G--C cG 222

GGTGTITATTTGGGYGGICT?GGCATIGGIACIGG ?TCIGG?ACIGGIGGICGCAC?GGITATGHCCAT? 211
YN S N Goo-Ae-CG-A-T 222

—A G--G C--A--m-- eI N— A cT 222

----- Y. NS o T NS S W G c 22

----- CoormoeTo-GT-Ae-To-Crrmen-Groe-CrmeeAcemme-Ae-Too-Co-G-C 222

GGGGTTTTCTTTGGGGGATTGGGTATAGGCACCGGCTCTGGTACTGGGGGTCGTACTGGGTATGTGCCTATT

213
GGYGTCTTITTIGG?GGICT?GGTATAGGCACIGGCAGCGGCAC?GGGGGaCGIAC?GGYTACATICCIGTa 378
~T--G G---—-A c YNSERYCNE, S 387
-------- (ORI, TG C--T 216

----------- C--T--C--C T--A T C--A-C--A-A-G 219

GG?ATATTTTT?GGTGG?CT?GGTAT?GGTAC?GG??CTGG?TCTGG?GGGCGTACTGGATA?AT?CC??TA 170
S N YN, N, NS .. N ¢ R, S — C-T--CC-- 222
S [N TN, S, SNy (S N ¢ H—— T--C-TT-- 222

TTTACAT?TTTTGGaggccTtGG?ATIGG?ACIGG 2CIGGACIGGgGG?CGlgCaGGCTATGTTCC?TT? 192
------- Toeee-TAATT-A--T--A--Core-TG-A-Crrmrmen-GoemeTe- Tomee-Go-A 222

213

——————— T-------mememee-Too--C-----C-----CA-------G--- A----A---A----T--G 222
——————— A----mmemmeeeee-Como--T--A--AA----G T A--G 222
——————— A------G--G-----C-----T-----G-----G--G--T--T--G--G-----------C--A 222
E2 binding site
->in HPV45<-
GGtATaTTTTTgGGTGG?cTaGGCATIGGtACIGG?actGGtaCtGGgGGecGtACaGGgTAcaT?CCttT? 201
————————————————— A--T-----A C-G A-----T T--A--G 222
-G C--T C--C-G----T----A--------G--C--TG-A--C--A 222
GT A--C--A--T-----mmmmmo-- A--C-----A--T--A--CC-G 222
————— T C GT-A--A--C-----T-----T--------T-----A 222
————— T------=---TT-G--A--C-----G--T C T-----G 222
--A--meee- A-----A-----T AT C--T---A-A A-----A 222
GGAGT?TTTTTTGGCGG?CTTGGCATAGGTTC?GGCTCTGGC?CAGG?GGC?G?GCTGGCTATGTGCCTTTG 206
————— G T A T----C---C-T-------mm oo 222
————— A G C A----G---A-G--m-mm e 222

GOIGT?THTTTGG?GGtTTaGG?ATIGG?aCaGG2tCtGGtaCaGGtGGaaG?actGG?TAlGT?CC2cT? 204
----- Acememe-T-GormeAceme-Acnee-Ge-Grmenenn-CrneC-Cronen-Go-A-T-AT-G 225

QRN R ¢ B c Y. S o o (. NS o —— AT---AeT--A-G 225
225

-G-GrmemmnePAee-Go-To-An-Toee- TG-A--CT-T-o-T--GG-A--C----G--AT-G 222

T, S § p— y g RN R, | G-e-Coe-A-TAT 222

B CHN YN [ORNINE, NN C N ¢ C--Gorr-An-G--C--T 222

----- A-AC-----G---+-G+-C-----CT-T--TG---C--G--C-----A-GC--C--C--G--C--A 258
GGgGTTTTTTTGGYGGYCTGGATIGG?ACaGGCCIGG?ACtGGCGGT?GaaC?GG?TAT?T?CCttTa 208

weeGremmrmeAcn-ToeeneeAwCe- G- To-Co-CornneGoneC-To-T--Con-G-T--Coe- 222
T--T-A T---GG----T-G-r---C-TG-A--G---A-A-C--G 219
----------------- YN T, U o 3. W N W c W\ S ¥

----- Teeeeeee-CooAr-Toe-Cor-A-Ae-A TG 222
Tererern A-Ge-T--Co-G-A-AG- 222
222

GGGGTATTTTTTGGGGGTTTGGGTATTGGTAGCGGGTCAGGAACCGGGGGTCGTACAGGATATGTGCCATTA
228
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SuperB.con

GroupB1.con
HPV19
HPV25
HPV20
HPV21
HPV14d
HPV5
HPV36
HPV47
HPV12
HPV8
HPV24
HPV15
HPV17
HPV37
HPV9
HPV22
HPV23
HPV38
HPV49

GroupB2.con
HPV4
HPV65
HPV48
HPV50
HPV60

SuperC.con

GroupCl.con
BPV1
BPV2

GroupC2.con
EEPV
DPV

SuperD.con
BPV4

SuperE.con
HPV41
COPV
CRPV
ROPV

GroupE1l.con
HPVla
HPV63

Unclass.con
MnPV

L2 Nucleotide Alignment

gotgT?TtttTtGG?gg?cTgGG?AT??GtaC?GG??gaGGtac?GG?GGtgctacaGG?TAtgt?CCttTg 192

E2 binding site
in HPV12, HPV8

-> <-
GOGT?TTTTTIGGIGG2cTgGG?ATaaGtaC?GGecg?GGtaC?GG?GGige?ACaGG?TAglgCCiTg 198
G A G--TT----Crmroeee T---AAG--C--A--A--A--A--T--T--Comrecmee 216
----- Gror-Co-G-TT-+-C----C--T--AAAA-C--A--A-AA-A---Gor-Aceee 216

216
weeTemee-CoeGenGronnComemnCo-To-AAAA <A~ CoroA-Crmre- Tormmecemcece 216
----- Teermee-Ge-TT---Comem-Co-T--AAAA----A--Ar-A-Crrme-Crmremmemes 216
----- Aceeemmeee-Co-TorTo-TorroArmee-AccAn-T-Gomee-Toe-G-Con-AC-T 216
----- Corrmrerme-CorTo-Co-TGo-T-GrrmeAreen-To-Goren-T--Co-G--C----AC-T 216

------- w-A--C--T=-C---G-A--Ac---Aw-G-T+-Groe-T--T--G--C--—-AC-T 216
weeaeeA-Ce-Co-T--TGorn-Cr-To-Coree-Te-Ac-TC--T--A--CAGA--C-A 216

C
C

————— A--------A--C--T--T---G----C-----T-----A--G----TT--T--G--CAC---A--A 216
C

---------------- Core-ToToeeeeAce-A-Go-T--A--CA-Corme-Aceme-Ae- 216
N o — [N, | TN S N, ., S SO S, S 216
w-Goee-Co-To-Co-An-To-To-Co-Go-T--G-Armen-ToeT-Coemee 216
w-Go-T--G-T=-C-Core-Ac-A-Ar-Toere-Teee Aceee-Conmee 216
----- Gr-r-Ce-Ge-CT-w-Armrmeme-Acene-To-CorTo-Teen-CoeTo-Crmen-T-A-A 216
----- G T-T--T A--TAAG-----C--T---C-T----C-—-A-T-—-A 216
----- Goormemeee-Ae-To-Aw-TGo-=-A-TAAG-----C--T----C-G--G--C--C--A-— 216
R o S— [CH S5 MFORE S S SIS NHFQ RN, o SUN—— 216
----- Geermememen T TereeAce-Grme-Acene- TonenoCo-T-CAGT--T--C---A—-A-A 216
.. 2TATACtT?GGaaatTTGGGaATIGG?aC?GGaAgAGG?actGGgGGAtCHCtGG?TATA?aCCa?Tt 184
o Acer-C-A--GGCrmen-Tore-To-To-Grmen-T-Groenn-Go-AA---Goe-AT-—-A-- 216
Aeee-A--GG G--G C-G-A--Grmrmenen T-—AT--C-G 216
TN, i, S A--AT-T--A--GT-ee-A-A-T--A--G—-T-A 213
R CH—— o A--A A TA--T--C---G-TT-- 210
.. T--C-Go-Grmrmen-T--Ar-G-A--T-A---AT-G----TG--A-A--C---C---TC-- 219

G?a?TtTA?Tt?gGggg?ctAggratiggaaca?GgtcT??agga??agt?gc?G?aGG????t??CC?a?g 172

GCAAT?TA?TT?GG?GG?CTAGG?AT?GGAACATGGTCTAC?GGAAG?GT?GCTGCAGG?GGATCACC?AGG 187
----- (O .. N Ty, N NN, S ¢, SIS, S W11
S I SYCHNCRN O, S, A----A--G A T-- 216

GG?GT?TA?T??2?2G??2???2?A???222T?2?22??2?2GG??2?7TGG????CCA?????AGG?GG?TAT?TTCC??T? 110
--C--T--T-TAG-CGGCCT-GGCAT-GGAACA--TTC---AAAG---GGAAC---A--C---A----AC-C 213
--T--A--C-GGC-GCTGGC-TTGCA-......--GAG---CCGC---ACCCA---T--G---G----TT-G 207

putative enhancer for BPV4
> <-
TTCTTGTACTTTGGACAATTAGGTATAAGCAGTGGTAAAGGTACAGGGGGGTCCACAGGCTACACACCATTG 216
216

E5 end for CRPV <-
GGagTtTtctT?GGaGGt?TgGGaATtggtAc?GgecagaGGt?c?GGtGGe?garttggttatactcc?tt? 185
--G--------T--C---C----C-----C--A--AC-T---GGC------ AC-G-G.....eeveee 204
--T-----T--G--G---C-A-----ATCA--A----A---GGTA--G--GC-CACA-----C-T---T--G 213
- Temmmeee- T-----AC-T-----CA---GT-C-G-----T-T--G--TC--C-A--G--C--C--A--A 216
-----G-A---T--G---T-------A-----T--A-CT--GT-G------ A--GG------- GT---C--G 216

GGA?T?TT??TGGGAGGTTTGGG?ATTGG?AC?G?CA?2GG?222GG?GG??G???TGGTTATAC?CC?CT? 154
S CE g o C--r-A--A-C--GA--CTCT--A--AA-AAT ---memv- T-C-C 213
SN o A T-ee-T=-T-G--AG--TGGG--T--CC-GTA----m---- A-T-A 213

GCTGTATTCCTCGGTGGCCTTGGTATTGGTACAGGTAGGGGAAGTGGTGGTGCAACAGGGTATGTACCGGTC 228

228
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L2 Nucleotide Alignment

SuperA.con gg?ac??g?cct???act???gttgt?gatgt??ct?c??c?????????7????2cg?CC?CCtgT?gtt?tt 386
HPV54 --ACGACCCT--ACT--CCTT-AACCA........cooiirieen. G-T--T-----ACG-CCC 267
GroupAl.con GGAACA?G?CC?CCTGT??TTGC?GA?CC?GG?CCTGCA?TA............ CG?CC?CCA?T?G?TGTT 219
HPV32 e C-A--G-----TG----A--G--G--C------A--............ -T--T---G-G-T---- 282
HPV42 e A-G--T-----AA----T--A--A--A------G--............ --C--A---A-A-C---- 282

E2 binding site

->in HPV3 <-
GroupA2.con aG?ACaCGgCCtGGCACT...GTTGT?GATGTTAGTYTtCCTgC?......... aggCCTCCTGTgGT?ATT 267
HPV3 -Temmee - B A Y A--- 282
HPV28 --C--mmme - G- T - C-—--Tuririim - A--- 282
HPV10 - T--A--m- w—-G Covee T--T--- 282
HPV29 G-C--T-----A------ R C R A-----A-G......... C--mmme - T--- 282
GroupA3.con GGCACCCGGCCTCCTACT...GTAGTGGATATTGGCCCTGTGTCC......... CGCCCCCCTGTAGTTATT 273
HPV61 s 273

degenerate E2 binding site
in HPV2a, HPV27

-> <-
GroupA4.con GGtaCcaGaCC?ACCACT...GT?GTTGAtaTtGGtctggCgCCec......... AgGCCaCCTGTtgT?ATt 435
HPV2a ---T-GC----C------ . e CAA-—-. ... G------ A-C--- 447
HPV27 G-- .-G G----A—........ B T--- 276
HPV57 O A--A---...--C------G-A--A A A--A--A 279
GroupA5.con  GG?GG?GG?GGT?G?CC????GT?GTGGATAT?G??CCT?C?............ ?G?CC?CC?ATTAT?ATT 210
HPV26 --A--G--T---A-A--CTCT--T-------- C-GC---A-C............ C-T--G--C-----T--- 282
HPV51 --T--T--G---C-C--AGGC--G-------- T-CT--G-A............ A-G--A--T-----A--- 282
GroupA6.con GGt?CtaGGCCTtCCcAC?...?T?GTtGAtGtaaC?CCtGCt............cG?CCaCCTATTGTtGTg 243
HPV30 279
HPV53
HPV56
HPV66
GroupA7.con cgtCCaCCtGTgGTTATt 257
HPV18 279
HPV45
HPV39
HPV68ME180  --T----AA G et me——————— 279
HPV70 G---A... A-Ceenen crerrnrnenemmmes Tommmenaeaas A 279
HPV59 - GC-TA-A--C---... A-A-------- A--G--—--T...cooee AAA-----A--A------ 279
GroupA8.con TCTACAGGTTCCCG?GC??T?CCTCCTAAATC?TT?G??CC?GA?GTT?TTGCTAGGCC?CCTGT?GT?GTG 264
HPV7 T--AA-A A--A-CT--A--T---A-weneeuen G---=-T--G--- 294
HPV40 G--TG-C T--G-TA--T--C---G---------- A-----G--T--- 294
GroupA9.con ggtaca?g?CCtcC?aC?g?t?c?......a???c??t????cCtata 245
HPV16 --A---A-G-----C--A-C-A-A......GATA-AC-TGCT---G--......
HPV35h - ACA-----A--G-C-G-C......-CAAAC.. ATT---—...... -
HPV31 A-----C-T---T-T--A-TAT-T......GAGG-AAGTATA-----T......A----A--A--T-GCA-T 285
HPV52 TCC--TC-T-----C--TAG-AGT......-TTA-CACGTCCA-C--T......-- T----T-----T--A 282
HPV33 - TGAC--A--T--A-C-G-A......-TCC-CT-GCAG------...... --T--T--G--T--T--A 282
HPV58 ----GTACC--A--GT-T-AGG-T......-TAC-TT-ACAG--C---...... --T-----A--T--C--T 282
RhPV1 ---T--C-T--CG-AT-CAT-C-C.....GAGC-GT-G...--A.........--=-- A--A-----AA-T 312

GroupA10.con caa?c?aCccCacg?CCTgccATtcCcetctGggCCtac?gCa............cGtCCtCCtaT?cTtG Tt 263

HPV6b —-A-TT-TG--AAA--T-T---A-TAG-------- (i S een-G-GG-G--G 282
HPV11 GG-AGCT-T--CAAG----T---A-TGGG----AG-A-............- G-AG-G--G 279
HPV44 B QTN S, (Y W—— TA----C--- 282
HPV55 —T-T T--AG c 282
HPV13 GG-T-C c AT-AA 282
PCPV1 ~-GA-TG------C AT 282
GroupAll.con CCCACAACTACTCCATCTAGACCAGTTGAAATTCCTTTGCAACCTACC.....AGACCTCCTGTTATTACA 294
HPV34 oo 294
1I-L2-30
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L2 Nucleotide Alignment

SuperB.con gg???????gaagg?cctgg?gt?cgtgt?gg?gg?ac?cc?ac?gt?gt?...?G?CCtgc??t?gt?cct 237

E2 binding site
in HPV14d, HPV20, HPV21

degenerate E2 binding site -> <-
in HPV25, HPV5, HPV36, HPV47
> <-
GroupBl.con gg?......gaagg?cCtgg?gT?CGtGT?GG?gg?aC?cCcAc?gT?gT?...cG?CCtgc??T?gt?CCt 245
HPV19 -G......-G--T--A...--A----T--T--T--TG-A--G--GA-C...A-G---T-GT-G--T--A 276
HPV25 A T--G...A-A-—---T--T--A--C-----G--TA-T..A-A---T-TT-A--C--A 276
HPV20 A C--ATCG--G-----T--T--T--A--T--A--CA-A...--A-——--TT-G--C--A 279
HPV21 T----CA--C-----T--CAATG-T--T--G--CA-T...A-A-----AT-G--C--- 279
HPV14d --A......--G--C--A-CA--A-----T--T--TG-G--A--AA-TA-C...A-A-----TC-G--C--A 279
HPV5 -G......-=---T-----T--C-----C--A--A--C-----G--T--A...A-G---T-CT-G--T--- 279
HPV36 A-T.. ---T-----TA-C-----C--A--T--C-----G--T--A...A-G---T-AT-A--T--- 279
HPV47 -G.......----T-----T--C-----G--A--A--C--A--G--T--A...A-G---T-TC-T--T--- 279
HPV12 CCT......-——-- G--C--TA-C-----T--A--G--T-----G--T--A...A-G---T-AC-T--T--- 279
HPV8 A-T.....-—- G--G-----TA-C-----T--AAAT--T-----A--G--A...--G--CT-AC-T--T--A 279
HPV24 --TA----A--T-----G--CA-T--A-----A--C--T...--G-----CC-T--G--- 279
HPV15 --C-----T--G--C--A--A--C--C--T--CA-T--T...--C----GGG-CACA--- 279
HPV17 --G-----G--A--C--A--T--CG-C-----TA-A--T...--C----GGG-CA-A--- 279
HPV37 --C-----A--G--C--A--A--CG-A-----CA-T--T...--C----GGG-CA-A--- 279
HPV9 -G......-=---G--A--A--C-----A--T--C--C-----TA-A--T...--C----GGG-GA-A--- 279
HPV22 -T......C----T-----A--G-----G--C-CC--T-----A--G--C...--C--C-GGG-CA-A--- 279
HPV23 C-A......... -----A--A--A--G--C--T--T--T--A--G--C...--C-----AG-CA-A--- 273
HPV38 -G......C----A-----A--G--A--G--T--CG-C-----A--G--C...--C--C-GGG-GA-A--- 279
HPV49 ..--T--A-GTA-AC-C--- 279
GroupB2.con GGa’?’?’”’P’?’?’?’?’?”’)gc”’)ct’?g’>Agaccaacacc’>g’>t’?taact’?t’>aca .aGaCC?a?tgt?gtt?ta 228
HPV4 . TAG-GGT---T-AGT-...--G--T-CA--GCC-G-G 273
HPV65 . ...———-A-CA--CCC-G-- 273
HPV48 . TCCGCA—GAAG—G—A——————G—CA—A—ACT——C—AG—G——T...—————T—A———T——GA—— 276
HPV50 --G......GCCCCT-GGT--G-A--G-----T-AG-AAC--C--A-CG--...-----A-A---T---A-- 273
HPV60 --TACTGCAAGAGTGC-AG-GTCT-C---TGG-A-A-T-A---AACCC---...C----GTT-TCG---CCT 288
SuperC.con ????7??????7??aGa??ag?tGGgTCcaCtaCatc?CTt?Ca??cataggatccagggctg?tacagc?a?t 222
GroupCl.con TA???ACC??T??GAAC??C?GG?TCCAC??CA???CT?GCATC??TAGGATCCAG?GCTG???CAGC???? 232
BPV1 --CAC---AC-CC----AG-A--G-----AT--TCG--T-----AA---------- A----TAA----AGGG 288
BPV2 -TGT---CT-AA----CT-T--A-----TA--AGC--G-----TG---------- G----GTG----CACT 288
GroupC2.con ............ AG?GG?GG?GG?TC??C?AC?TC?CT?TC?AGC???2?22?2?2?22222?22?22?2°2°227?7 132
EEPV --A--T--G--C--TA-C--T--A--A--A-— ., 246
bDPv --G--A--T--G--CT-T--A--T--T--T---AGGGGAAGTGGGTCCTCTACATCTATT 267
SuperD.con GGTGGCAGAGGAGGAGGTGGAGTAACCTCTGGGAAAGGAGCAAATGTTGTT...AGACCCACTGTTATTGTG 285
BPV4 285
SuperE.con gg’J?’)?’)’?’)ga?ggtgGtggthgggaGttgg’)gca’)g’)g’)’)aca’)ca’)’)? .aGaCCtaC?aTacCtata 236
HPV41 C-C--GT-C---T-C-GT 246
COPV -G- supmmmmm——— TG-C--A--- 279
CRPV -C-C---A-A-C- 273
ROPV ----AC-T--C----C- 276
GroupEl.con GG?......GA??GTGGTG?GGT??GAGTTG?T????G????AC?CC?GTA...AG?CC?ACA?TACCTGTG 197
HPVl1a -T.....--GG------ G---TA--—--- C-ACTC-TCCA--T--A---...--G--T---A------—- 276
HPV63 -G.......-CA-—--- C---GC------ G-GGCA-AAGT--A--T---...--A--A---G-------- 276
Unclass.con GGC......GAGACACCTGGTATTTCCGTGGGTGCAAGACCAGTTCCT......CGACCTAATGTGCCCTTA 288
MnPV s es TR e 288
[1-L2-31

OCT 95



L2 Nucleotide Alignment

SuperA.con ga?? R e CCEOE 20 g ?CCE 398
HPV54 -CAGGGGCTGTAGAA. ...ttt A-A--A-CA--C 294
GroupAL.con  GAC.......cccooiiiiiiiiieiieee e AC??T?GGGCC? 230

HPV32 -TA-T-----T 297

HPV42 N --CG-G-----A 297

..CCTGT?GGcCCa 281
----- G--G--- 297
—A-A-- 297

GroupA2.con GAg....
HPV3
HPV28 -A...

HPV10 PP PRUPRRRRRE S A-----G 297
HPV29 P TPRUPRRRRRI S G-----T 297
GroupA3.con  GAT....ooiiiiiiiiie e CCAGTGGGTGCT 288
HPV61 PP UPUPRTRE Sy 288
GroupA4.con  GAA.. ..ot CCTGTGGGGGCc 450
HPV2a PP PROPRRE S 462
HPV27 291
HPV57 294
GroupAS5.con  GA?.....oiiiiiiiiiiie e C???2?G???C?T 216
HPV26 SA -CTGT-GGT-C- 297
HPV51 G -TATG-CAC-A- 297
GroupPAB.CON  GAG.....ciiiiiiiiee ittt TC?GTaGGgCCt 257
HPV30 e --T--G--T--- 294
HPV53 e G-----C--C 294
HPV56 294
HPV66 294
GroupA7.con  GAA.......oiiii CCTGT?GG?CCt 270
HPV18 TP S G--C--C 294
HPV45 ----A--G--- 294
HPV39 --T--T--- 294
HPV68ME180  ---. --G--T--- 294
HPV70 --A--A--- 294
HPV59 PRI s T--A--- 294
GroupA8.con  GAT.....cociiiiiiii i ACTGT?GC?CCC 277
HPV7 . 309
HPV40 309
GroupA9.con  GA??22222222222222 i . CCEIQT?2G G ?CCE 257
HPV16

HPV35h 312
HPV31

HPV52

HPV33

HPV58

RhPV1

GroupAL0.CON GAL.......oviiiiiiiiiiieee et aCtGTtGccCCT 278
HPV6b 297
HPV11 294
HPV44 297
HPV55 297
HPV13 297
PCPV1 297
GrOUPALL.CON oottt TCTGTAGGGGCC 306
HPV34 T 306
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L2 Nucleotide Alignment

SuperB.con gaa?c?attgg?cca?c?gataTaatacCtattgac???????????????ac??t?a??ccagt?ga?cC? 281
GroupBl.con GAa?c?aTtGG?CCa?c?GAtaTaaTaCCtaTtGAc.... 292
HPV19 --CA-C-----A---T-A--C---------G-G---

HPV25 --CA-T-----A---T-T--C-- -G-----..

HPV20 --CA-C--C--C--CT-C-----T------G-G--- 336

HPV21 --CA-C-----C--GT-T-----T--T---G-G---.....ccure.. 336

HPV14d --CA-C-----T---T-A-----T------G-G---.... -CT-AG------- G--G--T 336

HPV5 ---A-A--C--G--CGTT-----TT-G--C-----T...ootrrrnn ---G-T--C--C--G--A--T 336

HPV36 «-G-A----G--GTC----TT-G--C-----T. oATG--T-G--G--T 336
HPV47 ~-A-CGCA--T--C-G-T 336
HPV12 ~TA-CG---T--G--G--C 336
HPV8  —-G-GG-A-T--TATG--C--C-G--A--C-r.....ore....... ~TA-TG-C-T--A-G--T 336
HPV24  -GTA-A-T--TG-T--CT--T--==-G-Turrrerore..... ~-A-AGCC--T--T--C--A 336
HPV15 ~-G-C-CA—-A-T-C--C 336
HPV17 ~-G-C-C-—-A-T-C-C 336

HPV37 S o (N N 3 N S ~-G-C-C--A-T-C-C 336

HPV9 ..---G-C-GA---A-T--C--C 336
HPV22 ..T--G-A-CA---A-T--C--T 336
HPV23 ..T--A-AGCA---A-T--C--C 330
HPV38 ..T--G-C-CA---A-T--C--T 336
HPV49 --GG-T-----T--GG-G-----C--T-------T..oocerrrrnn -TG-C------A-T--T--A 336

degenerate E2 binding

site in HPV65 ->
GroupB2.con gaa??t?tagg?cct?c?g?aAT??tacC??tagaT??????2?27?????2?27???2??2?27?2????7????ta?a?cC? 258
HPV4 ---AG-T-G--A--CT-A-A---AA-C--AA---.......co... 321
HPV65 ---GG-C-G--G---AGT-A---CA-C--TG----- 321
HPV48 ---CC-A----T---CAAAGT--AG----CA-T--- 315
HPV50 --TCCAT----G--AG-GCCT--TG----AG----- 312
HPV60 TT-GA-CC-ATAGG-T-T-G---TCC-T-GCA-CC-GTAGGAGGTCGGTTACCTGTGGACATTA--G-TG-C 360
SuperC.con ?2cC????9c????ttgctg??GGgATICC?tTaGA?............... ACccTaGAAactaTtGGgGCt 266
GroupCl.con ACCCT?GAAACT?TTGGGGC? 267
BPV1 ---C 345
BPV2 ~ GG-ACT-G---C-GCATCA-A--A--C--CC-T---.....cccurrrrim=- A-eee- A-nennn T 345
GroupC2.con AC??T?GAA????T?GG?GC? 166
EEPV 297
DPV --GC-G---ACAG-G--T--T 321
SuperD.con  GATGCATTAGGTCCTACTGGG...GTTCCTATTGAT......cccvn.. CCTGCAGTCCCA......... 330
BPV4 pmmm—————— L —————— L 330
SuperE.con ga?actgTaGG?cCtcg?GAtaT?tT?CCt?taGat............... gc?g?????gctgta??tcCt 279
HPV41 -GTG-AA-T--T--C--G-----T--G--AA-T--A.....c.ce.. T-A-GGGGGC--TC-CTGG-A 303
COPV AGC-G---G--GT---CT--CT-TA-T---G---.............. --A-TAGACC--C--GGG--- 336
CRPV ==AT-meneen C----TA-----AG-G---GAG-TA.... ..--T-ATCCT-GG-GTCC-A-- 330
ROPV ==Crmmeenes T---TTA--AG-AA-C---GA--CG............... -TT-ACCCC--A-GTCT-T-A 333
GroupEl.con GA?AC?GTAGG?CC?AG?GA?AT?TT?CC?ATAGAT.....ccovviiiieee ?2???T?GATCCT 231
HPVl1a ==A-=A=e-=-CeC--To-A--T=-Co-Cormmmmmr i GTTG-A------ 324
HPV63 ==GeTomme A A= G- T A A Tommm e e, TCAT-G------ 324
Unclass.con GAAACTGTTGGTCCCCAGGACCTGTTTCCTGTGGAT......cccecvvrvrnnn. GCCATTAGGCCT 336
MNPV e e 336
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L2 Nucleotide Alignment

SuperA.con
HPV54

GroupAl.con
HPV32
HPV42

GroupA2.con
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29

GroupA3.con
HPV61

GroupA4.con
HPV2a
HPV27
HPV57

GroupA5.con
HPV26
HPV51

GroupA6.con
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66

GroupA7.con
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59

GroupA8.con
HPV7
HPV40

GroupA9.con
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1

GroupA10.con
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1

GroupAll.con
HPV34

tc?GA?cC?TCtaTtgT??c?tT?gT?GAgGA?tc?agt?TtaTt?a?tctgg?gc?cc?g??cc?ac?ttt 450

- T--C--T--C---GT-T--A-A----A--T---G--G-GG-TGT---G--A--AACC--T--CA- 366

2CTGA?CC?TCT?T2?TTTCCTTATT?GAAGAGTC??CAGTTATTGAT?C??G?ATA?CAGT?CCT?2??2?? 281

A--C-A--G-AA G TG T-TA-C---C----G---ACCGAC 369

Tee-T--T--A-TG A AT G-AG-A---A---A---GATATT 369

TCtGA?CC?TCCATTGT?Aac?T?TTgGA?GACTCCAGIaTtATIAATTCgGG2tCCACCaTaCC?ACCTTT 345

<-G--Co-Crommen-Too-C-Arme-A C-- G 369

----- (O3 o Y NS, NS ¢ SR o MU, Sy J9 Nty I 121

AT Toeeme AT T-Go-G c A-G T--A- 369

coeeToTeTomeT-C-C-Go-Ar-An-Arerm-GAreemmeeme TG Tomemee o 369

GCCGATCCCTCTATAGTTACCCTTGTAGAGGAATCCAGCGTCATTGAGGCTGGGGCTACAGTCCCTACATTT
360

E2 binding site
in HPV27, HPV57, HPV2a ->
TCtGAaCCcTCTATIGTCACTTTGGTgGAGGACTCIAGCATCATIAAtGCaGG?gC?TC?CATCCCACCTTt 519

C-----A--G--A-----mmmo- 534
--A--G A A C A C--T--C C 363
A T-A T T--GT-C--T-----A------ 366
E2 binding site
in HPV51 ->

AC?GAACCTTCTATAGT?A?TTTGGT?GAGGA?TCTAGTATTAT?CA?TCTGG??C?CCTATACCTAC?TTT 277
s T-C------ G---=-A--mmmeeee, A--A-----AG-C----------- A--- 369
--Temmmmmmmeeee- A-A------ T--e--Commmmee T--G-----GT-T----------- C--- 369
ACaGACCCTTCcATTGTTACA?TgGTtGA?GA?TC?AGTGTtaTt?A?tCtGGaGC???gtT?CCtAATTTT 319
-G C G--G--T-----GG--A-TG ATCA--C 366

366

366
————— T-----T---------C----A--A--A--T---------A-C--A--G--TGGTG-T--C------ 366
aCaGA?CCaTCtATtIGTt??aTTggTaGAgGAtTCCcAGTGTt?TtaC?TCtGGt?CaCC?gt?CCaACaTTT 334
————— C------------AC---AA-------C--------GG----A--A---G----TAGG--T--G--- 366
-T--T ACG G--G-C------G-T--G--T--C------ 366
T-T--G-----=em- GCA------ G-----C--A------ A-A--C-----AA----A--A---meeeee 366
————— A--C--C-----GCA------G--A------=--=-A-==- A-=---CA----G--A-----——-- 366
————— A--T=-=ee===-CAG----==-=2-=A=-T--22=G=-T-C------A----CA-C--T--T--- 366
————— TeaeemmmaAme-AC-=-A--Tomeomeee Toeme e A A= An-=--AG-C--T-CCr-nommem 366
?C?GATCC?TCCATTGTATCTTTAATTGAGGAAAGTAGTATTATTCAGTC?GG?GC?CC?TC?C???2??ATT 336
A-T-----A T--G--T--T--G-CAGTA--- 381
T-C-----G A--T--C--G--C-TTACT--- 381
Tt?GAtcC?TCtATaGT?tcttTa?TaGAaGAaaCtagttTtaTtGAggctGGtGecaCCagc???????cca 318
O P Teeenme G-G T A-ATCTGTA--T 372
-A---T-T--------G--A---G----G T C--T-TTGTTACA--- 384
--G--C--C-=eenem AAG-C-TG-T------T--G-AA--G----T-T------C--T--T...CCTAT- 369
==A--A--A--menne-Toe-A-GA--mneeen A-CA----==-=- Teee-ComeeeT==To o= 363
-A--CT-G G--A---A A A-----A C.ooim- 363
==G-o-T-T--==-T=-Ac-=en=A-==-G---T. A--C--C C.vooim- 363

-CC-----C--C--T--G--A--GC-G-----GT-C--AC-A--A-----A----TT-----C......--C 393
???GACCC?TCIATTGTaTC?TT?gTtGAaGAaT CtgCtATtATtAAttCaGgaGe?cCtGAatt?gTgCCt 342

TCG--T--Awee-G--T--AA G--A--C---CG-r-G-Goee-A-T--C 369
TCC--T--C--Cror-Go-Cr-AA---G-Grememememcncnen G-T--T--A--GG-G--A-C 366

GGG----G--C c-G A-----G--G--C--G---G--C-- 369

GGT---C T-T-G A T--G---G--C-- 369

'\o- VN E— g P TN Y — T----TA----CCCTT---- 369

Ji¥CY ) o cE— (oY, ). N— (o cy NG, . 369
TCTGATTCTTCTATAGTTTCATTAGTGGAGGAGTCAAGTTTTATTGAAGCTGGTGTGCCAGGTCCT...ACC

- 375
II-L2-34

OCT 95
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L2 Nucleotide Alignment

SuperB.con acagcatC?tctaTtgT?cCa?t?ac?GA??c?ac?g??gct????????????Gacct?tt?cctggt??? 325
GroupBl.con acagcatC?tctaTtGT?cCact?AC?GA?tc?ac?gg?gct???. ..GAccTttTaCCtggt... 341
HPV19 --TA-C--C--------T-----A--A--GG-TT-A--TT-............

HPV25 ---T-C--G--------C-----C--A--G--TT-A--TC--..

HPV20 T-TA-C--T--------T-----T--A--A--C--A--AC-A............

HPV21 ---A-T--C--------T-----C--A--C--T--A--CC-A

HPV14d -GA-C--Trmememe-TneeCo-G--T=-C--A--AC-A.

HPVS e A--CG-G--C--T--A--T--G--C--A--C---....

HPV36 e G--CG-G--T--T--T--T--A~-C--T--AC--....

HPV47 ~T--T--A--T-A--Co--T-A--A--G--GT-T--T-....

HPV12 ~T--T--C--GG-A--T-~-T-A--T--A--CT-A-CAA--............

HPV8 T---TC--C---G-G--G----C--T--A--TT-A~-A-C............

HPV24 G--T-G--A-re-A--T=-To-T--T--A--AT-A--T-TA............

HPV15 G----C-TAG------CA--A-A--T--CAGC-GC-CT-T-..

HPV17 G-----C-TAG-----TA--A-C--A--CAGC-GT-CT-T-

HPV37 G-----C-CAG------CA--A-T--A--CAGT-GT-CT-T-

HPVO e C-CAG------CA--GGC--T--CAGC--T...-T-
HPV22 Ge---C-A--C--A--GA--T-A~-A--CAGT-GT-CA-G-GCT.........-cmememememces
HPV23 GA----C-A--A--A--CT--T-A--A--CAGTGGC-CA--GCT... ~-C--CA-... 390
HPV38 e C-T--A----GT--T-A--T--CAGT-GT-CT-T-............c-- .. 393
HPV49 -AT----A<--G-G--Cr---C--T--CA-A...=-AC........... ~TT-GC----G... 390

degenerate E2 binding
site in HPV65 <-
GroupB2.con ?g?gc?tCtTCtaT?gT?CC?tTagagGA?gt??c?cctga?g??g?cattataG?t???7g?tg??9G???? 305

HPV4 ACAA-A------G-T--G--A--------TC-GA-CATCCCA-AT-T--CAG---A-.....AGT--A... 384
HPV65 G-CAGT------ G-G--T--T--=----- TT-AA-AGT-CCA-AA-T--CC----A-......AGC--G... 384
HPV48 G-A--G--A-----A--C--TC-T-TT--G-GAGGG-----TATATCTT----T-CACCA-A--CA--TCCA 387
HPV50 TCT--AG----A--A--T--A----TA--A-GCG-C-----T-TT-GAT--GC--C-CCA-A--CT--ACCT 384
HPV60 A-T--T--C-----TA-A--C--GC----G--CCTG--A--GACCAC-------- TAGGC-G--ACA-CGGT 432
SuperC.con  tTtCGtCCtGGc?tat?tGA?GAC?Ct????2?222?22?22?22?2??2...cceeve......gTQCTaCC? 297
GroupCl.con ?T?CGTCC?GG?G??TATGA?GACACT .....coiiiiiiiiiiiic s GTGCT?CCA 295
BPV1 T-G-----A--G-TG----G---.. e 381
BPV2 C-TommmeTo=A-C A= Acmmmm e meee C--- 381
GroupC2.con TT?CG?CCTGGCAT??T?GA?GA?G??G??CC??C??T?GAAGG?........c.eeee. ?T?CT?CCT 200
EEPV --C--G-memmeen AG-G--A--T-CA-GG--TG-TT-A-----C 351
DPV ==T=-Creneemn CA-A--G--G-TT-CT--GA-AC-G-----T....oo0rrrrnen. 375
SuperD.con ...GATAGTAGTATTGTGCCATTATTGGAAAGCAGTGGGGGCAGCACCACATTAGATGCAACTCCTGGAGCT 399
BPV4 399
SuperE.con ?taGt?ccacct?t?g??c??cttgcagaa??a??a???a?a?ctatcac????????????????????t? 313
HPV41 GAG-AAAT----C-GCTT-CCA-G---CCCCGTGTGCCA-GGC---CAGATCCCTTTCGGCCGTCAGTGC-G 375
COPV GC---CAT---CCCA-AAAGAT--C-TAT-GC-GT-GAGGATC--T-T--T
CRPV C----GT---TACAT-AA-TG-C------- AC-CC-TATGT-T-A-G---A...............
ROPV A-C--T--C-T-GAA-AATAT-C---T---AT-CC-ACA-C-AG-GG---T...............
GroupEl.con ??AGG?CC??C?GT?ATT???CTA?AA??????..22?2?2GA??T?CCA????CA............... 255
HPVl1a AC---C--TG-T--T---CCC---C--GATTTA...GGTAGA--CT-C---ATAC--............... 378
HPV63 TT---G--CT-A--C---GAA---G--.......c...... --TA-T---GCCA--............... 366
Unclass.con ACTGATCCTTCGGTGATTGATGTCGCCAGTGTGCCTACTCCCACTGACACCTCTATTAATGTACCC...... 402
MNPV e e L 402
[1-L2-35
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L2 Nucleotide Alignment

SuperA.con 473

HPV54 399

GroupAl.con CATGG?GG?TTTAATATTAC??C2TCT?2C?2GTGG?......ocrrvvvrreen. 313
HPV32
HPV42

GroupA2.con
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29

GroupA3.con TCCGGG........TCCGGGGGCTTCAATGTCACGTCGTCT ...ovvvveeiiiirieeieeeiiies 393
HPV61

E2 binding site
-> in HPV57 <-
E2 binding site degenerate E2 binding site
<- in HPV27, HPV57, HPV2a -> in HPV2a
GroupA4.con ACtGGT......... 552
HPV2a

E2 binding site

in HPV51 <-
GroupA5.con A?TGGT......... ??C?ATGGCTTTGAA?TTAC??CATC?.ciiieieiieee 302
HPV26 402
HPV51 402

GroupA6.con AC?GGg.........2CtG?7?GGaTTTGAagTtACATCCTCC.....vvveeeiirieeieeenis 348
HPV30 T
HPV53 399
HPV56 399
HPV66 399

GroupA7.con ACaGGec.........AC?TCtGGgTTTGAaATtaCatCttCt...........occvvveeeeeiinns 366
HPV18 399

HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59

GroupA8.con CC?ACA........GAGGGTGGGTTTTCA?TAAC?TC?TC?..ccoiiiieieeeiieeeenne 364
HPV7 . 414
HPV40 414

GroupA9.con tc?attCC??Ct????catcaGG?TTTgataTtac?ACatCl...........cccvveveervinnnes 351
HPV16 --C-----CC-AGATGT------ A---AG------ T--T--A.....
HPV35h AGGG-C--AC--...A--A----T---ACA--A--C-----
HPV31 C-ACAC--TC--ACAA----T--G-----C---G-T--A-...cooiiiiiirir 411
HPV52 --T-----AT-A...G--A----G------ GmmmArmmmm 402

HPV33 ==T---=-TA-A...C----=-- SRR G---eTomeem
HPV58 ==A-==-CA--...Co-m-T--Tommemmmmnes C--Cm 402

RhPV1 A-AT-C--CA--...CATGGG--G-----A----GC----....o e 432

GroupA10.con CCt?c?CatGgt
HPV6b ---G-A--C-—-.........
HPV11 --A-A--G---.........
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1

GroupAll.con
HPV34 e 417

[1-L2-36
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L2 Nucleotide Alignment

SuperB.con gaagt?gaaacaattgcagaa??????at?catcctg??cc???ag??cct?ca???attgatac?cCtgt? 376

GroupBl.con gaagt?GAaaC?ATtGCaGAa......aTacAtCCtgt?cCtg?ag??cct?ca???attGAtaC?cCtgT? 395

HPV19 453

HPV25 453

HPV20 456

HPV21 ---GT--GACCAGG---C--...CC---C--TG-A--C 456

HPV14d -G--G-----T G.....G-G GC--GTCTAGG---C-T...-C---C--T-----C 456

HPVS e A---A---To- - C---—-- A----AG-GG--AT--...G-G-----C-----A 456

HPV36 e TG---A--GC--AT--...G------- C-----G 456

HPv47 - T-----T--A--C---......-----—- A-T----A--GT--GA--...--C--CT-C-----A 456

HPV12 TT-A-AG-GC---A-G...------ T-A-----T 456

HPV8 --T--C-----A----A--GC--CA-C...------ T-A-----G 456

HPV24 G---oeem- A-A----AT-TG--CA--...T------- T--A--A 456

HPV15 ---A--AAC--ATAA-GT-GAT-------- T-----T 456

HPV17  —--T-G---Commmmmm oo G---AC--ATAA-TT-GAT-----C--T-----T 459

HPV37 “=A-A- A G-G G--AAC--ACAA-TTGGAT-------- T-----A 459

HPV9 ---A-A---T-A-----T--G......-----C--A--A--A-TG-ACAA-G-TGTAG-A-----T--A--T 456

HPV22 - e --G--C--AAT--ACAA-GTGGAAC----C--A---T-A 462

HPV23 --—-CA-----T--------G......G-------- ACA----T--ACATAGG-...-------- A---A-T 453

HPV38 --G--T-----T---- .G-T--mm- GC---AT--AC---AT-GAA-------- C-----T 459

HPV49 AC-A-T--G--T---------......G-GA-C----CC--A-ATATT---AG-...G----C--AT----T 453
GroupB2.con g?tg?aggaGGag??ggt????????2?2?2t??t?2ct?ca????????72?????27??2?????7???9A?cC?a?a 332
HPV4 -A-AC-A-----ATA--GGAGACTACTC--CAGC--G--CAAGTAGATATTTCAACATCACAT--C--T-T- 456
HPV65 -AG-TG------- GT--......... C--CA-C--T-TGAGATAGATGTTGTCACTTCCTCA--C--T-TT 447
HPV48 -G-AT------ T-AG-A-ATTGAACTAT-CACCTT-AG-....cccviirieien. --T--AGC- 435

HPV50 -CA-C---T---ACT-A-ATTGAATTATA-AC-ATAA-.....ccooiiiirin A-TT-C-C- 432

HPV60 CC--G-TTG--T-CAA--GAAATTGATA-AGT-T-A i --A--A-G- 477

SuperC.con GAgGCcCCtGCa?TtGTcACICCtGA?GCtGTaCCtG?gGAt???GGgcTa??TGgecTg??taTag?cA?g 357
GroupCl.con GAGGCCCCTGC?AT?GTCAC?CCTGATGCTGT?CCTGC?GA??CAGGG?T?GATG?CCT?TC?ATAGG?AC? 353

BPV1I - A--A-me-Tommemmeeees T-----A--TT-----C-T----C---G--C-----T--A 453
BPV2 e ) e A-----G--CA-----A-A----G---T--T-----C--T 453
GroupC2.con GA?GC?CC?GCAGT?GT?ACTCC?GAGGC?GT?CC?GTGGAT?AGGG??T?AGTGG??T?GAT?T??C?AGG 252
EEPV --C--A--A-----T--C-----T-----A--G--A------G----GT-A-----GC-A---A-TT-C--- 423
DPV -T--T--T-----G--G-----A-----T--A--T------C----CC-G-----CT-G---G-GG-A--- 447
SuperD.con GAAATTGAAATCATTGCAGAGGTGCACCCACCACCTGTATATGAAGGCCCTGAAGTTACTATAGGGGACATA 471
BPV4 471
SuperE.con acag?g?atgt?gttgcaga?cc?c??g?acatccaattg?tg??a??ccaa??ctag?cgcaacatctgct 369
HPV41 GA--A-CC-T-TA--AT-AGG--T-CT-A--GC----ACAT-TTGCATGAGCAG-GTTT-C-T---GAC--- 447
COPV C--CCACG-T-CCCAA-T-CAGTAGAA-A-G--GT-----AGCTGCAG--T-TT-C--G-C-CT------ AA 465
CRPV ----G-G---GC-CA-----G--C-TTCC-GC-GGTCA--GG-GA-GC-AG-TTTC--A--TC------- G- 459
ROPV -T--GTG-A-GA-G---CC-G--C-CACCCAG-T--GGG-GC-GC-GCG---TC--G-A--T--TCAGC-AG 462
GroupEl.con AC?GTG?A?GT??T?GC?GAA.....2T?CA?CC?AT?TCTGA?A??CCA?A?AT????GCA?CT?C?AC? 296
HPVl1a --T---C-G--TA-T--A---.....A-T--C--T--T-----C-TA---A-C--TGTT---T--T-A--A 444
HPV63 --A---G-A--AG-G--T---......G-G--T--C--A-----T-CT---C-A--ACCG---C--A-T--T 432
Unclass.con GAGGTGGAGGTCATTGCTGAG......ATCCACCCTGTACCTCCTGACGGTCCC...TCCAACACACCAACA 465
MNPV e 465
[1-L2-37
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L2 Nucleotide Alignment

SUPEIA.CON e gc?ac?ac?acaCCtGCtgT?tT?gAt 495
HPV54 AGTGATG-T--C------A-A--A--- 426
GroupAL.CON  ..oociiiiiiiiiecie e CC??CCTC?AC?CCTGCT?TATT?GA? 333
HPV32 . m-GT----T--A------ G----G--C 438
HPV42 -TG----A--G------ A----A--T 438
GroupA2.con ... ..GCCACAACIACCCCIGCTGTgTT?GA? 399
HPV3 . 429
HPV28 429
HPV10 429
HPV29 429
GroupA3.CON oo TCTACTACCACCCCGGCTGTGTTGGAC 420
HPVBL g oo e 420
degenerate E2 binding site
in HPV2a <-
GroupA4.CON oo ACcGTtACaGACCCcGC?GTCtTGGAt 578
HPV2a . . C 594
HPV27 . . T 423
HPV57 --G--G--T-----T--A---C----C 426

degenerate E2 binding site
->in HPV26<-

GroupA5.con 326

HPV26

HPV51

degenerate E2 binding site

in HPV56, HPV66
-> <-

GroupAB.CON ..o TCaACaACCcACACCTGCIGT?TT?GAt 373

HPV30 426

HPV53 426

HPV56 426

HPV66 426

degenerate E2 binding site

in HPV68, HPV45
-> <-

GrOUPAT.CON oot g?tAC?ACtACaCCtGCtGT?TTgGAt 390

HPV18 . . 426

HPV45 426

HPV39 426

HPV68ME180 426

HPV70 426

HPV59 426

GroupA8.CON  ...ccviiiiiiiccii e GGTACAGATGT?CCTGC?ATTTTAGAT 389

HPV7 C-----A 441

HPV40 G-----C 441

GrOUPAD.CON oottt gcagatAc?ACaCCtGCaaT??T?gAT 374

HPV16 . B e O T--AT-A--- 441

HPV35h 450

HPV31 438

HPV52 429

HPV33 429

HPV58 . 429

RhPVL -A--T--GC-----C--TG-CC-G--- 459

GroupA10.con 394

HPV6b

HPV11

HPV44

HPV55

HPV13

PCPV1

GroupAll.con 444

HPV34

[1-L2-38
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L2 Nucleotide Alignment

SuperB.con gt?ac???aag?ag???????????????????????7?2?????27??????7?g0ttccagtGCtgtttTaGA? 405

GroupBl.con gt?ac?acaagcag????.. ...ggttccagtGCtgTttTaGAa 428
HPV19 ACC--A--TTCA--T.... R 489
HPV25 ACA--A--TTCT--A. e G----C--A-------- G 489
HPV20 ACAT-T--T-C---Trrreiiie et amm=mm T-----A---C----G 492

HPV21 ACT--T-GT-CA-AT..ceiiiiiiiiiiisiesie e ssammmmm T oo oo 492

HPV14d ACA--T-GT-CAG-A.. --A-A------ 492

HPV5

HPV36

HPV47

HPV12

HPV8

HPV24

HPV15 --T--AGG-G-TC-G.

HPV17 =TT-AGG-G----G..ovveiiiieicceeee

HPV37 --T--AGG-G--C-G....veevviiiieicciiceee

HPV9 --A--AGA-G-T--AAGA..

HPV22 -TT-TGGG.......c.ee..

HPV23 -AG-TGG-...

HPV38 -G-GTGG-G

HPV49 --C--A-------- AT C-mmmmmeeees A--G--G 489

GroupB2.con 7?CaGATGT?g?tGgTgttagtag?ca?CCtACaat?at?tCt??cgaaGAtaatgc?attGCtgt??TAGAt 392
HPV4 T-mmme- CAC-----C---C--C--C-------- C--A---GG---G-----C--C-----A--GT----- 528
HPV65 T-meeev CAC----ACA-----C--C-------- A--A---GG--------- C--C-----A--CC----- 519
HPV48 A-T-----A-G------m--- G-AGGT-----T-CT--T---ACA-----A-G--AG-CA---A-AA----- 507
HPV50 A-------T-G--C----G--G-TGGG--C--TG-T-CC---AA------ ATT--AAG-A-----TA----- 504
HPV60 C--meeo G-TC------ GA--CT--A--A---G-ATATA-CTC-ATT------ A-AG-----ACAT----C 549

SuperC.con GA?t???cc??gGAaacccTcaTcActtTt?Ta?AgCCtGAgGGtCC?GAtGA?aTa...GCaGT?cT?GAg 414
GroupCl.con GACTC?TCCAC?GA?AC?CT?AT?AC??T??TAGAGCCTGAGGGTCC?GA?GAC?T?...GC?GT??T?GAG 404

BPV1 weeGoee-Go-Go-Cr-Co-T--TC-GCrmrmrmememmemens C--G-—-A-A..~-G--TC-T-- 522
BPV2 emeeeTeeme T Ae- T Ar-CoeAT-AT e T--A~-G-G..-A--CT-G-- 522
GroupC2.con GAA?T?A?2CA?GAA??222T2?TCA?2TTT?T?CA?CC?GA?GG?CC?GATGATAT?...GCAGT?CT?GA? 297
EEPV -T-A-GC--G---CAAA-TC---GC---C-C--C--T--G--T--Grremmm-T . oo-A=-T--G 492
DPV <-G-C-CA--A---AGCC-CA---CT---T-G--A--A--A--G-A--rmenn-A. . ---G-G-A 516
SUPErD.CON  GAAGAGCCC.........oovveeeeeeeeeeeeeeeeseeeseneeeenon CCAATATTAGAA 492
BPVA e 492
SuperE.con  ?aa?ca??2g??22?222222222222222222222222222222222222222222272ctgc??ta%t?gat 384
HPV41 GC-C--TTT-ACAATGGCAACACAGAAATCACAACCATTCCTAGCCAATATGATGTTAG--GGGG-GGG-T- 519
CoPV ATCC--CTC-CTGGCCCTAAGATTACCACTGATGCTCAG.................. C-—AA-T-G-A 519
CRPV F.XoR i olcTcTor-Yo7 - N 471
ROPV [CE Y] LeTeY X Lo 474
GIOUPEL.CON  2ATGAA ......oovveeereeeereeeeeeeerieeeenes 229222TC?GC??T??T?2?AT 309
HPV1a Acrmsmeeeeeeeeeeeeeeeeeee e GGAGAA--T--CA-AT-AG-- 471
HPV63 G TCTAGT--A-TG-TC-TC-- 459
Unclass.con ACCACAATTAACACATCA..........ccoovvremmrerres GGCTCAGGGGATGCAGCCATATTAGAG 510
2T OO 510
11-L2-39
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L2 Nucleotide Alignment

SuperA.con
HPV54

GroupAl.con
HPV32
HPV42

GroupA2.con
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29

GroupA3.con
HPV61

E2 bind for
HPV2a, 27
-> <-
GroupA4.con ATCACcCCcTCaGGTACCaGIGTGCAGGTCAGC.....cccvviiriiiieeeiiiieeee e 611
HPV2a .
HPV27
HPV57

459

GroupA5.con ATCACCCC?TCTGCTGGTACTGTACATGT??2C?...ciiiiiiiiiiiiciiiicciiee e, 355
HPV26
HPV51

GroupA6.con ATtACACCCACCtCTag??CTGTaCATGTIAGT ......cevvveviieiieieeee e 404
HPV30 .

HPV53
HPV56
HPV66

419
459
459

GroupA7.con
HPV18

HPV45

HPV39
HPV68ME180 459
HPV70
HPV59

GroupA8.con  2T?TC?TC?AC?AAT... AC?GT?CATGT2ACA .......ovveeerereeererrseneenens 411
HPV7 A-A--T--T--Toem, oA AneenToov
HPV40 G-G--G--C--A---...--C--G----G--

GroupA9.con gt??c???????9g??a?????ctgt???aact

HPV16 ... ATTA-TAATA----TACT---

HPV35h =~GAC-T-C..viiieiiiieice

HPV31L =AAC--G-..

HPV52 -AA-ATCTATA--TG-ATCAT----ACA-T-A...cooiiiiiiiiiieee e 462
HPV33 -TT-ATCTGTT--GG-GTCAT--A-TCA----.
HPV58 -TT-CTCTATT--AG-ATCAT--A-ACA----.... v
RhPV1 -GT-TAGCGGT--CTCTGATGTGCACGTT-Gr...oovviiiiiiiieii e 492

GroupA10.con GTgTCtGTtACAACACACACIAC?aCtaCt???..c.ueviiiieerieeerieee s 423
HPV6b --A--A-----T-GT-------- TG 459

HPV11 e C-AT-------- C----G-... 456

HPV44 e C--C-----T-----CT----A.. 459

HPV55 459

HPV13
PCPV1

GroupAll.con GTGGCAACTATAAGTGACACTACACAAGTATCT ..ccoiviiiiiieiiiecieiieeieee 477
HPV34 = e e 477

[1-L2-40
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L2 Nucleotide Alignment

SuperB.con gttgc?ccaga?cctac?cctcc?acacg?gt?aga??????2??????22??2??22????2?2??????729t? 437

GroupB1.con
HPV19
HPV25
HPV20
HPV21
HPV14d
HPV5
HPV36
HPV47
HPV12
HPV8
HPV24
HPV15
HPV17
HPV37
HPV9
HPV22
HPV23
HPV38
HPV49

GroupB2.con 433
HPV4
HPV65
HPV48 -C--T-----G---CA-AA--C-C-----GT-GT-T-AT--TT--TAT-CACA-ACTATCTTGCAAA-ACAG 579
HPV50 -CACA-----T------ CTA-C-A--G--AT--T---AT--CT--ACT-TAGC-GCAACTTTTGAAA-ACAG 576

HPV60 A--A-----GC-A----A--AGTG--GA-A---A----A--CC--ATA-GTTC-GGTTCTGAAGGTG-T-C- 621
SuperC.con cTg???CCc??aGAcCaTg???att??CAagTga?c??t?Ctgtt??2t???2?2?2?2?2222?2 2. . 446

GroupCl.con CTGCAACC?CT?GACC?T?CAA?TTGGCAAGT?AGCAATGCTGTTCATCAG??CTCTGCA............ 456
BPVL e C--G---G-C--C A TC 582
BPV2 e T--A---A-G---A T GG

GroupC2.con ?T?AGGCC?ACAGA?CATGATCA??CACA??TG?T?TC?AC???2?2AC?...ccciiiiiiiiiiins 329
EEPV G-A-----A-----A---mm- GG----TT--C-G--T--AAGC--A.......ccoveriiins 540
DPV C-T-----C---=-Gmmmmmmm AA----CC--A-T--C--CTCA--G........eecvirriiine 564

putative enhancer
for BPV4
-> <-
SuperD.con  GTAGTGCCTGAAACACATCCTACATCTCGTGTTAGA. ....coiirveriieieerenne AGC 531
BPV4 e 531

SuperE.con gt??tac?ag??a?t????2c??2c??Q????2??222?22202202720?220?20% L2 397
HPV41 -ACA-T-AGATA-T-GAACTCC-TA-TGTGAATGACCCCGGTCCCTCGGTT.......cccvvenee G-T 573
COPV --CA---C--AG-C-AGGC-TC-TAAAGTA......coiii i A-C 552

CRPV

ROPV

GroupEl.con ?T???AC?AG??A?T?C??2C???2ACG?ACT?. ..o ?T? 324
HPVla G-GTT--G--GG-A-G-AA-CAT---C--T WG-T 504
HPV63 A-TCC--A--AA-G-C-TG-TGC---T--A ..o, A-C 492

Unclass.con GTAGCTCCTGAACCATCCCCAGCCGTCAGGACTCGG.......ccceeirvvinine TGGAGAGCT 555
MNPV e T 555

[1-L2-41
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L2 Nucleotide Alignment

SuperA.con
HPV54

GroupAl.con
HPV32
HPV42

GroupA2.con
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29

GroupA3.con
HPV61

GroupA4.con
HPV2a
HPV27
HPV57

GroupA5.con
HPV26
HPV51

GroupA6.con
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66

GroupA7.con
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59

GroupA8.con
HPV7
HPV40

GroupA9.con
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1

GroupA10.con
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1

GroupAll.con
HPV34

...a??acta??ttta?? AAtCCt?caTttactGA?CC?tct?t??t?gag?ctcc?caa?ctgg?gAgg?? 562
...-TA--ATCCCA-GAT------ AT--A---A--G--A--AT-AT-A--CC-C--C-CTC-A-TAC-AATG 528

...2C?ACTAC?TC??22CAATCC??TATA?A?TGATCCTTTTAC?TT?C?GCC??C?TTGCCAG?AGAGG?T
. T-Te--G--CCA-----AG----C-Gmrmmrmemmeee T--A-Ge-TT-Teeee-T--G- 540
Y. N, 7\ o S, I SH—— A--G-A---GC-A------C-—--T- 540

degenerate E2 bind

for HPV3, 28

-> <-
...AGtaC?AACTTTAcCAALCCtgcaTT?ACaGA?CCtTCccTgtT?GA?gTTCCaCA?AaTGGtGA?gtt 493
cermm==C--T----G------ A--T--T-----A--mmmmmee- G--G-----T--G-------- G--- 531
<e.==-T-C-----------C-----C--T--T--A--C--GT----A--G-----C--A-------- A--G 531
ceimmmen A A-nnmeneeen C-----G--G-----TG-A--A-------- G-G------ G--- 531
R O AT------ TT---C--C--G-----A--C--G--AA------- A-C---A--AAC- 531

..AGCACCAGTTTTATTAATCCTTTATTCACTGAGCCTTCTATTATTGAACCTCCTCAGGCAGGGGACCTT
522

..AGCAGTAGCTTT?TgAACCCaCTaTaCACTGA?CC?GCIATTgTgGAGGCTCCcCAaaCaGGGGAgGTa
. CT G- A 696

T A--C--A T 525

R [CH, i, SR, SNWOTE, SN [clcH gm— T 528

410

522

677

..AGTAC?AA?AT??AAAATCC?TTATATATTGAACC?CC????AT?GA????CCACA??C?GG?GAAG?? 403

U T, 'Y o S N C-T... 528
531

...agTAC??22t2t?ACCAAICCCt?aTtT? TtGAICC?CC?G TIATTGAGG??CCaCAAACIGG?GAGGTa 461
JESENGYo7 N o S CC---G---A--C--A T G 528
. TC---TACATAT--T------AC----G-A--Cr-T--Twrmememenv TC--Crmemenee y p— 528
..eme-CCA-A-A-emerneG-ToerAceemen-Con cc A-C-—-G 528
oo TAC-A-A--A--C--ACT--A-A------T--A--A-w---CT Y. N— 528

...ac?aCtAgTTtTAC?AAICCTGCaTTT?CtGAICC2tCtaTtATtGAGG TICCCCAAACAGGIGA?gt? 482
iA=-C-Acee-C y AcceAnT-G-G-G 528
LT-A A y g -G-A 528
s Ry RSN, SN RSN o M. W S (o . NS AACC 528
N cy p—— 3 g R (YN O o7 WY Wy W c T, S—— A-C 528
ir-Cormee-An-C Gre-A-GT-A A G-G 528
...... | N NS W oM, S ¢ o M.y S 1

...2C?ACCACACA?CA?AA?CC22T?TTTACTGATCC?TCGGTTGTGCAGCC?AT?CCACCTGT?GAGGC?
. T-Teeeee-C--T--C--CA-A T T-T AT 540
..G-Crmrnee-T=-C--T--TG-C c C-- G-—-C 540

...gTtactaCacaT??aAAtCCtaC?TTtACTGA?CCaTCtgTa?T?Ca?CCtCC??CaCCtGCAGAagC? 447
------------ AAT--<--Co-T=-Crmrm-Crmermene-T-Go-Gormr-AA-ememeee-AT 531

- A-A-Grorer- GAT-oeeeme T--Corer-To-Toeo-TT-A--C--A--CA-Go-menenev AT 528

oG C----GA T T T-Go-Grme-TAsmememeene A-A 516

531

531

531

.-G =-CT-CTT-AC---Crren-Cormrmnv (CH— GC-G-GA--C--GC-C--C-T---G--G 561

...... agt”TaTTTa’)AAAtCCtgtcTTTgCaGAaCCtTCTth’?taCAgthCAaCCa’>CthtGAagct 485
G AAC---AC--------C-C--G--G--- 522

@

CC-GrerAcmerrrGrroer AP —errr Coremr C---G-G-C 519
[T NS ST N M J o 3. NS c SN ¢ 2¥ ¢ 25, 'c _— 525
G----G---C—-AG C--A----G (R om— 525
T-T A--AC---A-T--TT--A----AG- 528
......... NSNS o SU——— ) (S N_—-—o3 . NS—.
..GTTAGTACATTTAACAATCCAACTTTTACTGACCCATCCGTGTTGCAACCTCCTCCACCCTTAGAGGCC
546
I1-L2-42
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L2 Nucleotide Alignment

SuperB.con ac?ag?acacaatatcataatcc?tcttttcaaataat?actgaatc?acacct?c????...gg?gaa?ct 494
GroupBl.con 7?c?cG?ACaCAaTAtcAtAAICC?tCtTTtcAaaTaaT?aCtGAatc?AcaCCt?c???a...GG?GAaact 518
HPV19 A-T--C T--C T-A T--T--AA-ACAG...--T----GC 597
HPV25 AGTG-C----------------- A--A-----GG-T--A-------- C------ G-TCA-...--T----G- 597
HPV20 AGC--C--C--G-------- C--A--A------—---- A---me- A-----AA-ATTG...--G----GC 600
HPV21 A-CA-A A G----A A--T---A-TAC-...--C----G- 600
HPV14d A-C--G-----mmmmme - C--C------ G----T--C-----C--C---A-CAC-...--T----G- 600
HPV5 T-A--C--- ----A-----G--T--T--AG-ACA-...--G---T-G 600
HPV36 T-A-T------—— C-----T--C-------- T--T--A--—---A---—-- G-ACAG...--T----GC 600
HPV47 G-TA-A G---C-C-------- A------ G-GCAG...--C--G-G- 600
HPV12 G-A--C-----G--C-------- TG-------—-- T--A--A--G--C------ G-TCA-...--T-----A 600
HPV8 T-A--T C--C--T C--A-----T--C------A-ACA-...--A----G- 600
HPV24 AGCA-A--------C-------- AG-A-----T--T--T--A-----T-----AAGTCA-...--T--G-G- 600
HPV15 T-T--C C--A--A T--T-----G--T------ TTGTCT...--C---T-- 597
HPV17 T-T--A-----G-----C--C--A--A------ G----T-------- T--mm-- TTATCT...--A---T-A 600
HPV37 T-CA-A T A T------ TTAGC-...--A---T-- 600
HPV9 G-A--A--T-----C-------- AG---------- T--TT----G--T------ ATGTC-...--T---T-- 600
HPV22 A-C--G--mmmmemeeeeee- TG-----G----T--TT-A--G--T-----ATTAAT-...--T---T-- 597
HPV23 A-AA-A G A TT-A-----C------ ATCAC-...--T--GG-A 588
HPV38 AGCA-A--T------ A------- TG----C-------- TT-----GTA-TC---A-CTCT...--A--GT-- 600
HPV49 T-CA-A-----G--C C T-A T-----CT-TTTG...--A---T-- 597
E2 bind for

-> HPV4, 65 <-
GroupB2.con actA???catt?tcA?ataca?c???ta?a?????????2?2?2?222?2???2?2?2....22?27?27?7? 453
HPV4 ----GGGG-GCC---GCA--TC-ACA-GT-AGTGTCATATCTGGCACAACCGAATTC......GGTCAGTCA 636
HPV65 ----GGGGCGCAA--TCA---C-ACA--T-AGTGTAATATCAGGCACGACCGAATTC......GGTCAGTCT 627
HPV48 GTA-ACC----T-T-A---ATG-TAT--GT...ooctiiieiiiiieiccie e 609
HPV50 -T--ATC-C--CAT-A--C--GACATA-AT 606
HPV60 G-A-TAA----T---G---T-AGTGC-GC-.....coeeiiiiiiiiiiicciieeeee 651
SuperC.con 473
GroupCl.con 496
BPV1
BPV2
GroupC2.con CACCCAAA?CC??TGTTTCA?G??CCT?T?CAGCAG????G?ATTAT?...GCAGAAAC? 371
EEPV . sepymmmm—as T--AC------- G-GT---G-A------ GCAC-A-----T...---=---- A 597
DPV e C--TT-meeem- T-CA---A-T------ AGCA-C-----A...-------- C 621
SuperD.con ~ ACAACAAGTAAACATGACAACCCAGCTTTCACAGCATACGTTGCAAGTGCACAATTACCA...GGAGAAACC 600
BPV4 600
SuperE.con accaGaacaCAatacAatAAcCCt?caTT?gaggt??caattac?tctaatat??gtgc????Gg?gaagct 457
HPV41 e O C--T--AA-G--T-----GGAGG-G...--C-C-GACAT-AGT...--A---A-C 639
COPV --T--GCAT--G----G------- G----T-----GT-C-----T-----CTCTG----A...--G--GT-- 621
CRPV T CATT GT---C----CTC----G--CGG-G--CAGGA--TCTCG-AT-TGCA- 546
ROPV -Gememneees C-TT--memm-- CA-C--T--A-CCC-C-A---AAA------ TA---TCCCT-ACATT-TA 549
GroupEl.con ?CA?G??C?CAATACAATAA?CC?T??TTCA???T??CA?CTA???C??A?ATA????C?...GG?GAAGC? 365
HPVl1a T--A-AA-A----------- C--C-CT----CTG-TG--T---CAT-TA-T---AGTG-T...--A-----A 573
HPV63 A--C-TT-C----------- T--T-TA----GGA-CA--G---GTG-AG-C---GCAT-A...--T-----T 561

Unclass.con AGCAAGACAACCTTCCATAATCCTGCCTTTCACAGCTTCTCCTCTACTGGTTCAACTGTA...GGCGAGGCC 624
MnPV . 624
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L2 Nucleotide Alignment

SuperA.con
HPV54

GroupAl.con
HPV32
HPV42

GroupA2.con
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29

GroupA3.con
HPV61

GroupA4.con
HPV2a
HPV27
HPV57

GroupA5.con
HPV26
HPV51

GroupA6.con
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66

GroupA7.con
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59

GroupA8.con
HPV7
HPV40

GroupA9.con
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1

GroupA10.con
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1

GroupAll.con
HPV34

tctgg?cat?Ta?tt?tt?ctac???????cc?ac??ctgg?ac?cat?gttat.................. 598
GA---T-G-G-TT-AG-AT----C.....T-T--TTTGCAAT-GTCCAC-GC-.................. 576
AATGG??G?CT?TTAA?ATC???2?......CC?AC?AT??C?CC?CA?TC?TAT ..o 441
----- TA-A--C----C---CCAC......--A--A--AG-C--T--T--G--....ccc0rrrn. 588
----- GC-C--A----T---TACT......--T--C--CA-A--C--C--A--...coervrrn. 588
TCgGGaCacaTaCTt?TtaGCAC?......CCcACa?CtGGtac?CAtgGITAT ......cccovuenes 537

579

........... C Tommmmm s 744

576

NG oy N ¢ e [T S —— 576

576
576

-------------------- G- 576
A---G--C-GC 576
A--T . 576
N o S .. 576
. . 576
----- C-re-TGoemeeneCrev 573

570

?GTGGTCG??TCAT?GTGTCGCAT..... TCC?CTATTACTACT?GTGC?GCT.........cuee.. 508
588

tCtGG2CattT?2ta?TtTC?1ca. ... tC?aCTaTtAGCACaCAA I TAL
GGA--G-----TAC-C---A--......-Crrmmeme y g

---- Commmmmmmmmmm e
........ Teee-T--CC-T--TT

TCTGGCAGACTTTTATTTTCAAAT.....GATACTGTAACTACTCATTCTTAT...ccvrrreee. 594

........................ 594
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L2 Nucleotide Alignment

SuperB.con tc??t?gcagAtca?gTttT?GT?act?cagg?tctggaGGacaaac?aTagG?ggt?cta????t?????? 545

GroupBl.con tC??t?gCaGAtcAtaTttT?GT?acttcaGGtictGG?GG?caaa??aTaGG?ggt?cta?aact?????? 572

HPV19 663

HPV25 663

HPV20 666

HPV21 666

HPV14d 666

HPV5 -TC-T------- CG----G--G--A--G--------G--G---CGA-----G---GA--T----...... 666

HPV36 -TC-T--------C-----A--G--A-----G--C--G--A----GA-----G-C-GA--TT-...... 666

HPV47 -TC-T--T--C--------G--C--C-----G-----T--A----GG-----C---GA--T---A...... 666

HPV12 --TT-G-----C--C--CC-G--C--A--T--C--A--A--T----CT-----TA--GAC-T---A...... 666

HPV8 --TC-A-----C--C-----A--G-----T--C-----A--C--G-CT-----TA--GAC-T---A...... 666

HPV24 --AT-GT----CG-A--AA-T--CG-C--T---G-A--T--A---TCAG----C-T-T--............ 660

HPV15 G-AC-A-------- CG--A-T--TTT-GA----AG---A--T----AT-----C---T--CGC-G-GCTGCT 669
HPV17 G-TA-G--G------G----A--GTTCGA-----T---T--A----AC-----A---T-C-GG-A-GCAGCC 672
HPV37 G-TT-A--T--C---G--A-T--TTT-GA---CA----A--A----AT-----T---T--CG--A-GCAACT 672
HPV9 --CT-A---m-mmmmem- A-A--TTT-GA---A-----G--C--GCTAG----T---C---GGGAATCATAC 672
HPV22 A-ACCCT-T--C---G----T--TTT-GA---C--G--A--TGT-CAGG----G-A-G---AT......... 660
HPV23 --CC-T--T------G-A--T--GTT-GA--------- A--T--GCACG----A-CGGTA-CT . 651
HPV38 --TC-T-------- CG-G--A--GT--GA---G-----T--C--GCAG-----A---A-C-G---AGCA... 669
HPV49 G-AT-AA-T------G--G-T--T---AGT-------- T--T---CCA-----T--AGT--C-C-A...... 663
GroupB2.con ???gAt?t?AAT...GTaTTtGTtgAtcCca?atttgCaGGaGAtac?aTtgGttata?a??????...... 502
HPV4 TCT---C-G---...-------- GA--G---C----T----C---T-C----------C-............ 693

HPV65 TCA--CC-A---...--G------A--G---C----T-T------T-T-----A----C- 684

HPV48 coom==ACT---...--G----- A-----AT T----mmmm--- G--A-----GG-C-ACATATTT...... 669

HPV50 v A=-G-T-=- === A---=-C----G C-------=-=- C--TG-A---G-CTACTTTTAT...... 666

HPV60 R R TCAGGGA---------- GA--AA---T-GG-............ 705

SuperC.con  TCtGGtt?aGAaAA?aTITTTGT?GG?GG?g??GG?tTaGGg???Acag?aGGia.................. 515
GroupCl.con TCTGG??TAGAAAATATTTTTGTAGGAGG??C?GG?TTAGGGGATACAGG?GGA........ccecneee. 543
BPVLI TT CT-G--T 678

BPV2 AC GG-T--G 678

GroupC2.con TC?GG??C?GA?AAC?T?TTTGTGGGTGG??G?GG??T?GG?AGCA???C?GG?. ..o 406
EEPV --T--TG-A--A---G-T----------- AA-T--CA-T--A--—-ATG-A--A....coocevee 651

DPV -A--GT-T--G---A-A----------- TG-G--AG-G--T----CCA-T--G......ceeveen 675

SuperD.con  TCAGCTTCAGACAATGTTTACATTTTGCATGGTTTCAATGGTGATTTCGTGGGGCAAGCTGATCCTGAAGGG 672
BPV4 672

SuperE.con tca?catctgacaatgt?attgtt??a??tgatac?ggtggccaa??agt?GGt????2?????......... 501

HPV41 ---T--A-G-----CA-T-----AGG-GC---A-GC------ AC-TCC--A---GACAATGCT......... 702
COPV -TG-T------ C----GC-G--GGA-GG-TT-T-T-------- CTC-A-T i 675

CRPV GT-TTTG--C--TC--AA-G-AG-AT-AC-ATC-ACCAAACAG--AACACG--CGGA............... 603
ROPV GACC-CCAACCAG-A-AC--A---ATTAGCT-C--A-A--C--C-GA-CCT---....oovrrenee 603
GroupEl.con TCA?CATC?GATA?T?T?TTT?T??2?22?22?2G?T?C??2?22G???2?2?2?2T?GT?GG?.....o 391
HPVl1a ---A----A----T-G-A---G-TAGCAAT-G-T-AGGT-ACAGGG-G--G--C.................. 627
HPV63 ---G----T----A-A-T---A-AGATGTA-A-A-GCCG-GTCAAA-A--A--A....ccoere. 615
Unclass.con ACAGGTATGGACAATATTGTTGTTTACAGCGGTAGTGGGGGGAGGACGATAGGTGGG............... 681
MNPV e s 681
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L2 Nucleotide Alignment

SuperA.con ..o GAagAaATaCCtaTggA?ac?TTTgct?t?tct???ggtactgg?a??gaa?c???? 640
HPV54 - A-T----m-mm--- C--T---ATAA-TATGCAG-ACCA-ATAGGCAC-A-A... 630
GroupAl.con GA?GAAAT?CC?ATGGACAC?TTTGT?GTATC?ACAGATACAA?TAA?AC??TT... 485
HPV32 . 642
HPV42 642
GroupA2.con ....GAaGAAATaCC?ATGGACACYTTTGCttCg?Ca...GGtACtGGceactGAaCCtATt 589
HPV3 . 633
HPV28 633
HPV10 633
HPV29 633
GroupA3.con ... GAGGAAATCCCAATGCACACCTTTGCTACCTCTGAGGGTCCTGGA............ 615
HPVBL i 615
GroupAd.con .............. GAGGAaATACCAATGCAGACCTTTGC?ACgTC?GGtGG?agtGGt??AGAGCCcATa 776
HPV2a e G-----C-----G--G--C--C---AC------ T--C 801
HPV27 630
HPV57 633
GroupA5.con ... GAAGAAAT?CC?ATGGAAGT?TTTGC?TC?A?T????G?AC?GG????GAACCTATT 469
HPV26 e T--A----m--- A-----T--T-C-AATG-A--A--ATTA--------- 633
HPV51 - A--T-------- G-----A--C-A-GTCA-T--T--TACT--------- 633
GroupA6.con  ............... GA?GAAATACCTATGCAAACATTTGCTYTtCAC...GGTaC?GGCcA?tGAACCTATt 557
HPV30 weemmm=o A G 630
HPV53 oimmmm A Ao C 630
HPV56 . o= T-T--T-CA--------- 630
HPV66 wvimm==-T==--AC-------—- 630
GroupA7.con GA?GAAATaCCtaTgcAa??aTTTGC??Cacat...GG?aCaGGtacgGAACC?ATT 577
HPV18 TT-TTC-...--T--G--GGA------ C--- 630
HPV45 AT-TTC-...--GT------------- C--- 630
HPV39 CA--—--...-- C--mmm-- C-----T--- 630
HPV68ME180 AA-----...~-C--T-----A-----T--- 630
HPV70 CT-----...--A-----C--A---=-T--- 630
HPV59 TA-GG-A...--T--T---TT------ C--- 627
GroupA8.con 548
HPV7
HPV40
TATA box
for RhPV1
> <~
GroupA9.con ... GAagAaATaCCtATGGAtACaTTTgTtgtttctacagAcagtaacaatgtaACa... 542
HPV16 s e Tommmmemmmnnnnns A-----AGC---A--CC-----CA-----T... 633
HPV35h C T---A C C--T---A----T... 630
HPV31 A TA-T-A-G-A--CA-----... 618
HPV52 ACC-----T-----C-G--G------- 633
HPV33 C GT 633
HPV58 .A-C--A-Coe Anneeen Teeenee GG------ C--G... 633
RhPV1 AA-AA--GG----CAC---T--AAC---... 663
GroupAl0.con ............... GAaGA?ATICC?tTaGAtAC?TTTaTtGTATCtTCttc?GATAGtaatCCTgCA... 581
HPV6b . e T---G-G-----A---AGT-----CGG----A--... 624
HPV11 . wveemmm==ConeacAC-=-C--To-Gmmmeeem C---AGT------ GGA---A--... 621
HPV44 C--T 627
HPV55 A 627
HPV13 C--A 630
PCPV1I e C-----A-G-----T A--A 636
GroupAll.con ............... GAAAATATACCTCTTGACACATTTGTAGTTACAACAGATAACAATAGTATTGTT... 648
HPV34 648
[I-L2-46
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L2 Nucleotide Alignment

SuperB.con ?????7??°???7?7????Gaa?a?aTtgaatT?caaga?tit...ccta?tagatat?c?tttgaaatagaagaa 592
GroupBl.con ???????????????Gaa???aTtGAa?T?caaga?ttt...cctagtaGaTAtac?TTTGAaatagAagaa 619
HPV19 --TTTA--A---C-T-----A---...----C-C-T---T-T-----G--------- 717

HPV25 . .--CCTA------ C-A-----G---...--C-C-C-C---T-A-----------T--- 717

HPV20 ---CTT--A--GC-T--G--T--C...--ATCA--G---T-A-------------- G 720

HPV21 ---CTC--A---C-C--G--C---...---TC------- T-A-------- T--G--G 720

HPV14d . 720

HPV5 . --CATA----- GT-AG-G--AA--...-------- G-----A------- T------ 720

HPV36 cor-TGAA------ C-T-----AC--...----------——- T AT------ 720

HPV47 .oe.-CGAA------ C-TACT--G---...--A--C-------- A--mememeee- 720

HPV12 . —~CATT------T-A--G--AA-A...--C CT-C G 720

HPV8 -TGTC--A---C-G-----A---...--------G---T-A-----G--T--T--- 720

HPV24 ---AAT--A---C-G--G--T--A...T-A-A------- T-To--mmmmm AC- 714

HPV15 TTGGATGCAGCACAG---AGTT-----A-G---ACA-GG... C-GT C----- 738
HPV17 ATTGATACAGCACAG--GAGCT-----A-G---TCC-GG...-----C------- GC------ T-mmme- 741
HPV37 ATAGAAACAGCTCAA---AGTT-----A-G---AGT-GG...--G-----G----GT--------------- 741
HPV9 ACAGCATCTTCT...---AAC--A---T-A-----A---... GT T--- 738

HPV22

HPV23

HPV38

HPV49

GroupB2.con ............... GAAGAaATacc?TTagaac?ttT?...aAt?????t???caatt?gaaatagaa??? 541
HPV4 . vepymmmmmns T--A------- CG--G...--CCCCTT-CAAG----C--------- 744

HPV65 ---T=-T----- GAG--G...---ACTATCCAG-----T--------- 735

HPV48 . ---G-----C--GC-GAA---A...---TTCAG-TTT-CGCGG---......... 714

HPV50 e G-----T--G----G---A...G--ATTCAAACCTTTGACATTT----GCCA 720
HPV6O - GAG----GC-C-A-T...---CAGCC-GCT-----T--------- GAA 759
SuperC.con  .....occceeen GAg?ACATIGAaCT?ACAgTTtGgtt?CCCA?Q. . vvvveeernrree. 546
GroupCl.con ............. GA?AACAT?GA?CT?ACAT??TT?GG?TCCCCACG?.....ccvrvree 570
BPV1 . 714

BPV2 714

GroupC2.con ............... GAGGA?ATTGAACT?ACACTGTTTG?T?A?CCAA?G......ceeiere 436
EEPV . . 687

DPV 711

SuperD.con ...GATACAATATTTGAAGAGATTCCTCTGGAAGAATTTGGGGTTCCTGACATGCCACCAAGC......... 732
BPV4 B N 732

SuperE.con ... gA?c??ATaccatTggtagattt????ctcggcc?t??aac?gacacagata??att 545
HPV41 --A-TG-----T---C-----A-ATCC-GG--GGACAC--TT------ ACA-TAC-- 759
CopPv --A-AC--T------ CA---CC-TGCA-C-A--AGGCCTT-ATT-T-T--G-CC--A 732
CRPV --G-TA---GAGA----CCCCC-CAGA-A-CC--C-CGC-GT--GGG----TTC-GG 660
ROPV --G-TC---GA------- CC--GC...A--A-GGGAGAG--ATTG---T-C-AG-GA 657
GroupEl.con ............ ?A?GA?AT?CC?2?T?GT?2?2A?TT?2?A??T?GG?C?T??A?C?2?22?22?A??T?2?222TT 416
HPVlia ... G-G--T--C--CT-G--AG-A--AA-CT-A--C-T-GA-A-AGACAC-TC-TCTG-- 684
HPV63 C-A--A--A--AC-A--TA-T--TG-TA-G--A-C-AT-T-TACTGA-GG-GAGC-- 672
Unclass.con ............... GACAGCATAGAGCTTATGCCCTTT...ACTAGCAGTGATACCCTAGATTTAAGTATT 735
MnPV 735

lI-L2-47
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L2 Nucleotide Alignment

SUPEIA.CON e agtAGtAC?CCtattCCtgg??t?cg?cg? 664
HPV54 -C---C--A-----A--AA-GCCG-CTGCA 660
GroupAL.CON  ..occiiiieiiiiei e AC?AGTAC?CC?ATTCCTGG?CCTCG??C? 508
HPV32 . veim-Co---C-- T A-----CC-T 672

HPV42 --T-----T--C-------- C-----GT-G 672
GroupA2.con ... ...AG?AGCACcCCtGTaCCTGGTGT?AGIAG? 616
HPV3 . B A-----A 663

HPV28 663

HPV10 663

HPV29 663
GroupA3.CON ..o AGTAGTACCCCGCTGCCTGGCATCCGTCGC 645
HPVBL 645

GroupA4.CoON ..ot AGTAGCACACCccTcCCtGGCGTGCG?AGYg 805
HPV2a e e G--A 831

HPV27 660

HPV57 663
GroupAS5.CON ..o AG?AG?ACACCTA?TCC?GG??T????CG? 488
HPV26 --T--T-------T---T--TA-ACAA--A 663

HPV51 --C--C-------C---A--GG-TAGT--C 663
GroupAB.CON  ..oceiiieiiiic e AGTAGTAC?CCTATTCC?GGttTtaG?CGt 584
HPV30 s C--mmee T--G--AC-A--- 660

HPV53 s Tmeeee- T---C----G--- 660

HPV56 T 660

HPV66 660
GrOUPAT7.CON  ooiiiiiiiiieee e AGtAGtACcCCtat?CCt??tgT??GtCGt 602
HPV18 AT-G---AC---GC-G--- 660

HPV45 . CC-C---AC---GC-G--G 660

HPV39 e -C--C--A----CA---GGAA-CA----- 660
HPV68ME180 660

HPV70 660

HPV59 - Comnee-C-AT--AACA--AC---- 657
GroupA8.CON  ...cceviiiiiiiieeee e TCCAGTACACC?GT?CCTGGT??GTC?G?? 571
HPV7 S PPRRTRIIR e T--G------ GT---A-CG 663

HPV40 C--T------ AC---T-GA 663
GroupA9.con a?tAGCACaCCcATtCCaGGgtctCGcecct 571
HPV16 . A 663

HPV35h o Aneeees L 660

HPV31 B € GTG----G- 648

HPV52 . B € B B 663

HPV33 e TCA--—- Gmmmememmeeeeeenees 663

HPV58 663

RhPV1 -CCrmmmmmmmmenaas T--T--A-TG-C 693
GroupAL0.CON ...oevvvieeeeiirieece e TCcAG?ACtCCtgTtCC?gca?CTgttgCa 608
HPV6b

HPV11

HPV44

HPV55

HPV13

PCPV1

GroupALL.CON ...ccocvvviieiiiiiicie e, AGTAGTACGCCCATTCCAGGGAGGCACCCT 678
HPV34 678
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L2 Nucleotide Alignment

SuperB.con cc?acacctcc?aga???..coccceeeeeeeiniinnns actAGtACaCCa’ttcaaaga?t???a??? 627

GroupBl.con ccaACaCCtCC?aGa?ga....
HPV19

.actAGtAC?CCa?T?caaaga??a??a?a? 656
G- T---A-T------ CTTAG-ACT 765

HPV25 G------ A--TC-T-----GATTAGGACT 765

HPV20 ---C--A--TA-G------ CTTCA-A-T 768

HPV21 ---—-A--CA-T------ ATTCA-A-T 768

HPV14d W —-C--T-A a7 C---T-A-----GAT-CAGACA 768

HPV5 ..-GC-----T---T-G-C-C-CAATCA-TCT 768

HPV36 -GC--C--A--TT-A--GGCCAC-CG-GCT 768
HPV47 --C--C-----AC--AA-.... .-G---C--A---T-A----CTGT-GCCTCT 768

HPV12 - C--C--CC-GCA-.. ...-GC--C--T---C-T--G--GAC-CA-ACC 768

HPV8  —-T----A-AC-GCA-.......ceeerrrn. -G---C--A--TA-TG-G---CCTCA-GTA 768

HPV24 -GC-----C---T-A------ GCTAC-C-A 762

HPV15 i T--=-C--T--TG-T------ GC-GT-C-A 783

HPV17 GGC-------- T --A-----T---G-T---C-TGC-GT-G-A 786

HPV37 GG--------- T T----C--A---G-A------GC-GT-C-A 786

HPV9 GG--------- TC-G. serimmmmees A--TG-C------ GC-GT-C-A 783

HPV22 - C-----TC-TA--.. . GT-- A---A-TG-----ATCAGTC-G 762

HPV23 G-T-----A--AC-CA-—-....coiiiieir s T--CA-TG-----AT-AGTC-G 753

HPV38 e A--GC--A--... ..===--C--C--CT-A------ GC-AG-C-A 771

HPV49 --T-----A--A---C-C..cooovvvirrrnn. T-------C---C-A-GC-ACATCAC-C-A 765
GroupB2.con  ???2ac?C?t?C???7? i ???AGtACaCC??gtgA???t?ttaa?cGt 566

HPV4 ..-GC-C-C-AAAA.. ..ACT-------- AC----CGT-T-A--T--- 786

HPV65 ..--C-C-C-AAAA.... ACT--C-----AC----GAC-A--GGA--- 777

HPV48 --TGT-A-ACC-GGG-GGG-- 741

HPV50 CCT--TGAA ..., --C--G--CACCC-ATTAGG---TA-G 756

HPV60 CCTC-A-G-A-C....oooriiiiiiiiieie s smmmmmmee TG-G--GGGAT--C-A--- 798
SUPErC.CON i ACaAG?AC?CC???g?gcc?ta?taaa?gt 567

GroupCL.CON  .oievieiiiiiecee e ACAAG?AC?CCCCG?A???T??C????A?? 586

BPV1 . <o.m===-C--G-----C-GTA-TG-CTCT-AA 744

BPV2 T--C-----T-ACC-GC-TCAA-CT 744

GroupC2.CoN  ..covvieiiiiiieceecee e AC?AG?AC?CCTGAGG??CCTATTAA?CG? 459

EEPV 717

DPV 741

SuperD.con ACTAGCACACCTACAAGCTCATTCAGAAGT 762

BPV4 762

SuperE.con ????7?7??????7??a?GAaACtgc?TTta?c............ AccAGcACaCCaa?acctg????a??a?cg 581
HPV41 GCCCCTGGCGAGG-G--G-----C---GTG...........-======- T--TGA--G--TGCCTAT-CA- 819
copv L GAAG-T-------- TG -G---T--T--T-A--AA-GCTCTAG-T-T 783

CRPV AT-C--C-G-...........—- Annmenneeen TC----ATAG-TCTG-- 705

ROPV ACCTATCATA 667
GroupEl.con ???.......2?22GAAAC?G??TT??C?............ A??AG?ACACCAA???C???A??A????277? 438
HPVl1a GTA........ CAA-----A-CA--TT-C............ -GC--C------- TTG-TGA-AG-CCCTCT 735
HPV63 - T-AG--CA-A............ ~CT--T-emmm GAA-CAC-CA-GTACAG 717
Unclass.con GTGGAGGAGACCTCCTTTGGAGGTAGG............... ACCAGCACACCACGAACCAAGCCcCCTCCCT 792
MNPV e 792
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L2 Nucleotide Alignment

SuperA.con
HPV54

GroupAl.con
HPV32
HPV42

GroupA2.con
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29

GroupA3.con
HPV61

GroupA4.con
HPV2a
HPV27
HPV57

GroupA5.con
HPV26
HPV51

GroupA6.con
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66

GroupA7.con
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59

GroupA8.con
HPV7
HPV40

GroupA9.con
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1

GroupA10.con
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1

GroupAll.con
HPV34

?t?gca?g?cc??G???????.. tTaTAtagtagggc????...caaCAggtt?aggT?ac?gatcctgc? 709
CGCC--C-CTTAG-T.........-—-—-- TCCC-T--GTTA...--G--A--GCCT--ACAG--C-----C 720
?CT???CGCCT?GG?......... TTATAT?C?AG?G??AC?...CAACAACGTCCAGTT?CTAC?A???CA 551
--A-C--G-TC--T...------=--=--—=- G----T-CAA-- 732
------T-T--A-CA--G...-------------—-, A----C-GTG-- 732
......... cTaTAT?gCAa?GCtgtc... ACACAGGTtAagGT??CaGATCCTGCt 672
------ A----Ae-- L AA 723
summmmen GC---A--—---- A--AA 723
T-----A---GG---AA-...------- C--—---GT-C-------- A 723
--C---G----G--CC-A...---------- G---GT-T-------- G 723

CTTGCACGGCCCCGCCTGAAT...TTATACAGTAAGGCTAAC...CAACAAATTAAGGTTGCTAACCCTACA

711
cTgTACAGTAGYGC?AAT...CAGCAgGTGCaaGTCaGGGAICCTGCyg 863
----------- YN M W !
. Ace-... 720
B g, S 3 P GG--C---C--C 723

?T??C?GCTCC?CG?......... TTGTATAGTAAG?CCTA?...?2?ACAGGT?AA?GTTACA?ATCC??AT 533

[y Y N I G----T...CA-----A=-Gore-G---CA-- 723
A-AG-T--=-C--C........coemmememeee T---C...AC--=-T--Awee-A---TG-- 723
TTaTATa?aA??GCCTTT..CAGCAGGTIAAGGTCACIGACCCIGCA 639
<G--CA=-GG--m-... A CA- 720
------- Y.\ S NS S 10
----- G--AA--A-- A 720
------- [ el N c F—— S 1

GTggcaGG?CCacGt......... tTaTAtAGTAGQGC??At...CAaCAgGTtcgtGT?actAa?t?tgAt 656
--A-----T--C--C......... C-T--C-------- CT-C...-----A--GTCA--GG----CCC---G 720

TA-... C----GT-C-CC-CAC-G 720
U T T-G--T-T-— 720
~T-Ge--T-T-- 720
e T-A=-T-T-- 720
«-G-Cormemene TA-...---A-e-G--GT--~-CGC--C 717

CGGCC?A??2T?2GG?.........CT?TA?AG?AA?GC?TTG...CAGCA?GT?GAAAT?GT?GA?CC??C? 612
e Ae-Ace-A--A-T--AA-A 723
irme-G-Goe-T--G--C~-TG-C 723

degenerate E2 bind
for HPV35, 33, 58

-> <-
’>cggCACGccTtGGt ......... tTATAtaGtcg?gctACc...CAaCAgGTtaagGTtgTtGACCCtgCt 629
————————— A--A..........———-—---—--CA-A--A... A-----A 723
A——A A--A......... AAA-G----...-- Goememmmmmmemme e C 720
C-T----TT-A-G.........~===---- AAG----- A ~=--A--A--A---A----T--AA-G 708
Ac-Anemeemeneee C--T--C--A.. A--C 723
GT CAA-=--,, mmmmmmmmee oo ceeen 723
GT--mmmmmmeees B O 87 Y | O 723
C-TommeAmmmeemne, C----G-A--T-=---- ...-G--A--GCG---G--G--T-----A 753

CGgCCaCGt’7TtGGc ......... cTaTA”AGTa’)gGC’?TT? .CAcCAgGTaCAGGTtACggAtCCtGCc 663
commmmmnee G-------- A--C-----A 714

N T— c-c-G 711
A 717
R YN C— 717
R, SV y 720
~T-er-ACm..c...... T--T---AA--G--G...--G-A-Grmrmemen gy N—— 726

CCTGCACGCTTAGGG......... CTTTATGGACGTGCTATA...CAACAGGTTAAGGTTGTAGACCCTGCT 738

......... 738

[1-L2-50
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SuperB.con

GroupB1.con
HPV19
HPV25
HPV20
HPV21
HPV14d
HPV5
HPV36
HPV47
HPV12
HPV8
HPV24
HPV15
HPV17
HPV37
HPV9
HPV22
HPV23
HPV38
HPV49

GroupB2.con
HPV4
HPV65
HPV48
HPV50
HPV60

SuperC.con

GroupCl.con
BPV1
BPV2

GroupC2.con
EEPV
DPV

SuperD.con
BPV4

SuperE.con
HPV41
COPV
CRPV

GroupE1l.con
HPVl1a
HPV63

Unclass.con
MnPV

L2 Nucleotide Alignment

gca?t?agaag???a?ga???gc?ttatatAataGacg??t?gt?caaCAagt?cctgta?aagatccttta 683

gca?t?agaag?agagg????gc?tTaac?AAtAGacG?tTa?tacAaCAaGT??ctGTaga?gAtCCttTa 714
---T-T--GC-A--G--A...-GA-----A-----G--T---G---------- AG------- T-----CA-- 834
---T-A---C-T-----A...-GA-----A-----——- A--GG-G-----G--AC------- A--C---—- 834
-TGT-C--GC-T-----A...-GCC-T--T--C---A-A---G-T--------GC------- CA----A--- 837
ATTA-A--G--A--G--TGGC-GGC-C--A-----G--T--GG-T-----G--TAA------ GA------- G 840
-TA-A-----G--G--T...-GGC-T--A-----G--C---G-C--------TT------- AA-C--C--- 837

-T-GGCC-T--G--G--TTTCT-T--G--T-----=-T--G---G--G--ACAA--G--CA-—A--G 840
<-GGT--C-Gor-TGTTT-Toeme-Trmemenen TC--G---G--G--AC-----AA---G 840

---G-A--GC-AC-G--CTTCT-A-----A------A-A--GG AG CA 840
A-TGGCC--C-T-----AGTGT-CC----A------ A-GC--G---------- GCAA--T--TA-------- 840
-TTGGT---C-T-----TATTT-T-----A-------- AC-GA----G--G--GG----T--G-------- G 840
---T-T---CAA---.....T-AC-T--A-----GA-AC-GT---------- GC----T--A--C-----G 828
T-CC-TTCT--TCTTA-AAGG--T---TAT--C-----GC-GACTG------- AG-----ACA--C------ 855
T--C-ATC---CTT-A-AAGA--T---TAC-------- A--GACTG------- TG-A--GACA-----AC-T 858
T--C-CTCT--TTT-A-ACGG--A--GTAT-----GA-A---AC-G----G--AG-A--CACG--------- 858
T--T-ATCT--TCTGC-TAGA--TC--TAT--C-----TC-TAC-G------- GG----GACA-----A--- 855
-A-T-T----CTTT-A-AAGA--C---TAC--C---A-A---AC-G----G--CCAA---AGA--C--C--G 834
-A-T-C--G-ACCT-C-TAGA--AC-GTAT--C--G--C---AC-G----G--TCAA---A-AA-C------ 825
CAGT-TTC-TCATT-C-CAGA--A---TAT------ A-GC--ACTG-G-----GGG---CACT--C------ 843
--TG-AG---ATTT-A-AAGAT-AC--TAT-----G--AC-TACT-------- AAA---CC-G-----A--- 837
gtt?ta?caagaGCacgagat M?TAtAataGAttt...gTgcagCAg?a?cCaAc???aaatccaGa? 623
-CAA--GG G---...--A AGG...--T-----AATA--T--TAGG--C----CT 852
-C-T-GGA------ G------ ...C-T-----C---AGA...---------, ATAG-C--TAG-------- CA 843
T-ACG-A--CC---T-A-AGA...-CT--C-G------- ...A--G-A---T-C----TCCA-GC---G--A 807

T--G-TT-T--G---A-----...C-G--C-G-C---..-TGCA---C-G---TATCTG-G---T 822
-AC-A--C-G---A-G--A...~-Armemmrmemene — AC-G---—-ACA--ATT--C 864

?c?CGQGGCATITTCcAAC..... TGGTT?AgcA?a?gaTACTACACACAggTaCC???gGAAGACCC?GAc 624

2CACG?GGCAT?TT?AAC..... TGGTT?AG?AAA?G?TACTACACACA??T?CCCAC?GAAGA?CCTGA? 638
| G . N C--T---C-Grmemmmmemen GG-G----G---T-——A 810
[CH TN BN c R — y P o\ N— AA-A-----Ace-Co-T 810

?2TCGGGGCATTTTCAA?. .. TGGTT?A?CAG????TACTA?ACACAGGTACCTGT?GAAGACCCAGAC 514
| O ) P T-G---GCGC-----T 783
[clcT——— [o— C-A---AACA-----C G 807

GTTTTAAATAAATTTCAGCGAAGGCTGTACAATAGAAAGTTAGTTCAGCAAGTCAAAATCACAAACAGAAAC 834
834

ga’JaGgcctacaagt???????’??t”ctataatag’)cGa”aTATcAgCAaGTgCaAGTtac”gacCCTg”’) 636
--GC-ATTAC-T-T-AGGCCCTATGG-......... A--CAG G AA 882
“=Anmeeene, Anmmmaiinn -A G---AG A T TG 846
TTGC-AT---T--ACGTAGCTAGC............ A--AG--------- G--A-----AGAAA------ CT 765

???AGGCC??CA?G?......... TTCTATAATAG?CG????TATGAACA?GTGC?AGT????G??CCT??? 478
TTT-----CT--A-A......... G--TCTA G----A---ACAA-AC---AGG 798
GAA-----TA--C-T......... A--CTAT A----C---TACT-CA---GAA 780

TCTCGG. TTGCCTTCCCGGAGGTATTATGAATATAGAGAAAGCAGTCTTGGTGAG 846

........................ 846
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L2 Nucleotide Alignment

SuperA.con L TTE?2T?22¢?2?2?2?2CCt2e??2?22tT?gTa.. e acat?tgAtAAtCCtgc?TaTgA????2??? 744
HPV54 ...--T-ACAACAG---T-CAGTC-TA--............m-- A---C------- TA-----GGGTAAC 777
GroupAl.con .. TTTTTAACATCTCC?G??CG?TTGGT?............ AC?TATGACAA?CC?GC?TATGA?GG?C?T 596
HPV32 sepmmm e C-AG--T-----A...cceee --C--------C--T--A-----G--T-C- 789

HPV42 sepmmm e T-CA--G-----T....o...... --T--------T--A--C-----A--A-T- 789

GroupA2.con .. TT?tTG?CtCgtCCttccTCgTTggTa. ....ACaTTTGACAATCCTGtgTtTGAgCCg... 724
HPV3 A... 777

HPV28 B B O e e 777

HPV10 . 777

HPV29 --C----T-mm -, A---T--T... 777

GroupA3.con .. TTTATGTCTGATCCAGCCTCCTTAATT............ ACATATGACAATCCTATATTTGATCCT... 765
HPV61 e 765

GroupAd.con ..TTTcTtGaaaGgCCTGCtGATtTgGTa............ ACATTTGACAACCCTGTQTATGAC...... 914
HPV2a sepmmmmmes C-mmmmmmmeee C-A-m i Tommmmeme 942

HPV27

HPV57 774

GroupA5.con ..TTTATT?GTAA?CC?TCCACATTTGTT AC?TTT?ATAATCCTGC?T?TGA?CCT... 579
HPV26 sepmmmme G----T--Commmmmem 777

HPV51 peammm— A---G-Ameme 777

GroupA6.con .. TTtcTtgacAaaCCtg?AACaTTAaT?............ ?CTG?tGATAATCCagTtTTTgAag?T... 688
HPV30 veim-C---AC-------- A--mnneee- T 774

HPV53 sepmmmme C--mmoeee- A---T---Tuorriine 774

HPV56 R T-G-----C------- G-A 774

HPV66 ser===T-G-----C--CAC--------- 774

GroupA7.con ..TTTgTaACaC??CCtTCatCaTTtgT?............ ACATtTGAtAALCCIGCtTtTGAgCCt... 707
HPV18 com==C-T----GT--A--C--T--AA-T.....coooom-- A---C--C--G--C--------- 774

HPV45 e AT--C-----G--G--T.. sammmmemmmnmnees A--=-A------ C. 774

HPV39 T-AC A......

HPV68ME180 T-AC A..

HPV70 sepmmmmmnes C-GC-------- T-----A....

HPV59 R GT--A--CA------- T

GroupA8.con .. TTT?TGTC?ACCCCTCA?CGTTTAATT AC?TATGACAATCC?GT?TTTGA?AAC... 659
HPV7 weem==Amee-Cmmmeeen A

HPV40 R O G

GroupA9.con .. TTT?Taac?tCtCCt?a?aaacTtaT?............ ACATATQAtAAICCtGcaTaTGAaggc?Tt 680
HPV16 ce.m==G----CA----CACT-------- .

HPV35h coim==A-G--T------GCA--------

HPV31 ...--C-T-GTG----AA-AC-G--A--T 765

HPV52 ..m-A-GT-A--A--AC-G---T-AG-A.... 780

HPV33 R R e € O A

HPV58 coim==T--=-A------C-T-G----G-A

RhPV1 ...m--A----CA-C---GCGCG---GG-G 810
GroupA10.con ...TTTtTgTCctC?CCcCAaCGccTtaTa............ ACaTtTGAtAACCCTgcaTATGAAGGQ... 716
HPV6b o= C-T-=-A-T--T----T-A--T..o - T Teememennnn 768

HPV11 765

HPV44

HPV55

HPV13

PCPV1

GroupAll.con ..TTTGTAACAACGCCTACACGTTTGGTA............ ACATATGATAATCCTGCCTTTGAGGGCCTG 795
HPV34 sesmm R ——————————— s 795
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L2 Nucleotide Alignment

SuperB.con ...[TttTaactcaaCCtTC??g?ttagT?cg?TTt......caaTttgatAAtCC?gcaT Ttga?...... 733
degenerate E2 bind
for HPV5, 12
- <-
GroupBl.con ..TTttTaact?aaCC?TCtag?tTaGT?cg?TTt......ca? TTtGAtAAtCCtgcaTTtGAa...... 765
HPV19 <..m-C------C-G--T--A--G-----TTCT---
HPV25 <o.m===-GT--C-G--A--AC-GC----A--G-
HPV20 eoim==-G--AC----T-----A--G--C--G---..
HPV21 ...m-G--T-CAGG--T-----A-----G-AG---
HPV14d wrammm, AAG---A-----AC----G-AA---......
HPV5 e C----C----A-—--AG-—---T--T---

HPV36 somm==m===-C----C---C-A--G--G--T---
HPV47
HPV12
HPV8
HPV24
HPV15 .
HPV17 sepmmmmmes G-AGG--T--AC-C--G--C-AA---..
HPV37 ...--C--G-G-AG---C--ACAA-----A-AG---.
HPV9 sammmmees G-AGG--T---C-T-----T-AA---......
HPV22 ....--A-TCGATCC--G--C--GC-T--GA-A---
HPV23 spmmmmmee ACT--A----AAC-T--AA-A-—-......
HPV38 <o.m===-C--ATC---T--C-AA--G--G--T--C......
HPV49 ....-C---CAAC-G--C--AC-T-----T--C---......
GroupB2.con ...tT?cT?agaCagCCTTCcCGcgc?gTaca?TTT......GaaTtTgaAAATCCCGCCTTTgat...... 676
HPV4 B € AA--GTA---......
HPV65 v A-G--AG---mmmemmeeee, AA--GTT---......
HPV48 o T--T--T-----T--ATTG--G--G---.
HPV50 oo TT-G=-T--Arm-=me- CTT--T--G-
HPV60 ...m-CT-AG---GT----------- TememePAnen. mmm e e
SuperC.con G?g?TT?C?2?2Ct?2?2a??2?222222% 648
GroupCl.con 671
BPV1
BPV2
L3 start for DPV ->
GroupC2.con GAGATTGCTGCTGCAGGCTCGTAT......cceveueeee GTCTTTGAGAAT?C??TATACGATTCAAAG 565
EEPV e e C-TG 837
DPV e e G-AT 861
SuperD.con  ACTTTTTTGAAGCAACCGTCCCAATTTGTGCAGTGG.....GAATTTGACAACCCTGCCTATGTTGATGAC 900
BPV4 e L 900
SuperE.con . TTt?T??a?aggcC???gtcacT?GTc????????7????aCtTTtGA?AAICCaGe?TTtGa?g??gat 680
HPV41 ...--T-AG-C--CG-TGCAGT---T---... TG-----T-CA--C 939
COPV ...-A-TTCA--A--ACG------ T--- 897
CRPV ...-CC-GA-C-----CAG- GA———G——GCAATTCGAAAAC——A ————— C-----T--T----TG-AT--- 834
ROPV -----C--C--C-TA-AT--- 688
GroupEl.con ..TT??T???2??2?GCC??2??2TC??T?GT?............ ACTTTTGA?AATCC?GCATTTGA??????7? 510
HPVl1a ...-CG-TGAGCA---ACAG--AA-G--C...........-=====—- g GCCAGAG 855
HPV63 ..-TA-CACAAG---TGCT--CT-A--T.......c0o.ommmm=- GremmeTommmmenn AAGGAGT 837
Unclass.con ...... TTATGGTCACCTAGGAGGGCTATGGGTCCC.....ACGTATATAAATCCTGCCTTTGAA...... 900
MNPV e nnen | e L 900
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L2 Nucleotide Alignment

SuperA.con ???9??GAtg??ac?tTa???tttga?cat?c?????t???????????a?gc?CCtGAtcctGatTTt?Tg 784
HPV54 ...CCA----TT--CC--CAC-----G--GC-CACAA-ACAT......A-T--A--------C-CC---A-- 840
GroupAl.con ..?C?GAGG?TAC?TT?G?ATTTGAACATCC??CCATTCAT......???GC?CCTGA??CTGATTT?ATG 644
HPV32 . G-T----G---G--G-A------------ CA-----——...... GAG--T-----TT------- T--- 852
HPV42 o A-G----A--A--A- T, AT ACT--A-----CC------- C--- 852
GroupA2.con ...GagGATGAaACtATtATaTTtGAaCGtCCgTac?CtccCtCa...C?gGTGCCtGACCCIGALTT??T? 785
HPV3 - A---G----A T A T----C--CC-T 843
HPV28 .-G C--A---C .-AA A-----TA-G 843
HPV10 R A--C-----C T .-G G CC-T 843
HPV29 sepmm e T-----G-----T-CTC-CGG-A-T...-GT-------- T--C-----TA-G 843
GroupA3.con ..GAGGAAACTATTATATTTGAACATCCTAGTATATAT......... ACACCTCCTGACCCGGACTTTTTA 825
HPV6L 825
GroupA4d.con ..CCaGAGGAaACIATAATATTTCAGCATCCAGaCTTgCAT.....GAGCCACCGGAICCIGALTTctTG 977
HPV2a e L T--- 1005
HPV27 G--C T 834
HPV57 ..-C G- C--A--C---C-- 837
GroupA5.con .. AT?GA???A?C??T?AC?T?TG???2??2?2T??T?CT......... GT?GCACCTGA?CC?GATTTT?TG 615
HPV26 ..--A--TGA-A-AC-T--A-A--CTTCCAG-AG-A--.........—- A--meee- C--C------ T-- 837
HPV51 ..--T--CAC-T-CA-A--T-T--AGGAACC-GA-G--.........-- Tmeemm- T--T------ C-- 837
GroupA6.con ...gCTGACACAaC?TTaaCcTTTTC'>CCaTCgGGT ............ GTGGC?CCTGAtCCTGALTTT?T? 740
HPV30 . 831
HPV53 831
HPV56 831
HPV66 831
degenerate E2 bind

-> for HPV45 <-
GroupA7.con ... gttGAtACtaCatTaaCaTtTGAacCtgctgac............ aaaG?TCCtGAtcCgGALTTT?TG 762
HPV18 B R T---CG-AGT............ G-T-T-------T-A------A-- 831
HPV45 ...C-G--C--C---C--T-C-----G---A-CAGT. -T-T-------T-C------A-- 831
HPV39 A----G 831
HPV68ME180 C-T----A 831
HPV70 .-G AT-C 831
HPV59 I T-----C--CT-ATCA............ G-G-T---A--C-----C---A-- 828
GroupA8.con ..?T?GA?GATACA?T?CA?TTTGA?CAGCC?TC?AT?CAT.....2ACGC?CC?GA?CCTGC?TTTATG 707
HPV7 e lA-To-AmmmeaeC-An-Tommme Aeee e Te Toe T Ame == A= An- T oo == Cimeeee 840
HPV40 ...G-G--T------T-G--G-----G-----A--C--A---......G----T--G--C-----G------ 840
GroupA9.con ?a??ctGAtga?aC?tTaca?TTT?a?cata?tga?att?????????c??gCtCC?GATCCtGAcTTtcTa 730
HPV16 G-TGTG---A-T--A---T-T---TCTAG--A---T-A-AGTATTAATATA-----A------------ T-G 852
HPV35h 843
HPV31 A-TG----A--AT-T---T-C---TCCA---CATCGCA-AAT 831
HPV52 G-TA-A-----A--TA--ATT---G-T-G-TCAC-AC--TTA......-CT--A--G-------- T———T—— 846
HPV33 G-CC----A--C--A-----A---C-A----G---T--ATCA......-CT-----T----mmmm - 846
HPV58

RhPV1

GroupA10.con ...GAaGATgT?AgTtTacAgTTTgcaCAcaAtaCtATaCAL......aA?cCtCCIGATGA?GC?TTTATG 775
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13 v
PCPV1 cormmm——- A-A CAG---mmmmmmmene L, -C C--T---- 843

GroupAll.con ...CAAGATACCACATTAGAATTTCAGCACAGTGACTTGCAT......AATGCTCCTGACTCTGATTTTTTA 858
HPV34 T 858

828
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L2 Nucleotide Alignment

SuperB.con ???gaagAagT?AcacaaataT TtgAacaaGAt?Taga?g??tTtga?GaacCtCCagatag?gatT Tttta 795
GroupBl.con .. .GAagAagT?ACacAaataTTTGAacaaGAt’?Taga”gcttTtg a?GAaCCtCCagAtAGagALtT TttTa 830

HPV19 A T---TAA---CGG--G--A--TA---Gr--mrmv G 960
HPV25 - r-ComeeeToremeeeToren-GoeGoe- To-A-T-Aren-C-Go-Greer - T--C-Grrmeoee 960
HPV20 T-T T-—-CA----A-T-G--C----C--C-—-G 963
HPV21 966
HPV14d 963

HPV5 966
HPV36 e 3 D) P T—G-—T A----A G---C-T 966

HPV47 e Go-T=-CA-T--To-~-G---G-TA-CAGC----- A nmev C--G—--C-T 966
HPV12 oo G--TA-A-—A-T-T---G--CT--AA-A~--G--G--A--T--—-G-—-CC-T 966
HPV8 <ei2G-G-C-TA-Tomr-Go-=-G-G--CATGG-C-Gr-Gmrmrmmmmrmmmmememe CT 966
HPV24 954
HPV15 981
HPV17 984
HPV37 984
HPV9 B AG----C--AGTA--G---G-Grmrmemmrev GC-A---m- 981
HPV22 RN C R, . —-AG---G--CT--AG-A--Acr-r-A-ree-C-Gommrmemv 960
HPV23 cerme=-G--C-- —--AG---G-T-CT-AAG-G--G-rmrmemmrmenv [cHN oa— 951
HPV38 RN o SN W —--G--G--CA---CA-AC---G----A--C----—-C-G——G 969
HPV49 oo g AGG--CG---CA---G-A--A-rmemmememv (ORN SR 963

GroupB2.con ’P’?’?gctGA’JaT’PActcta’?a’)TTtgAGCggGAttngAa”aggT”gc’>GCaGCgCCAgatcc”GatTTTGCt 737
HPV4 seim====C--C----A-ACA--------=-=--- A---C----T--A-----T------G- G-T--C---—--A 978

HPV65 werm===-C--C----A-GTA----------- C------ C----T--A---=-T----- G-T---e--- 969
HPV48 ..C-A--T--T-G-A--C-G--CC----T---G-AA-TAGCC-A-AG--T------ A----A-C------- 933
HPV50 ...C A--TG-G-GC---T-C----=m-=mmmmeomees GGCC-CAGG--------- TTG-AG--A------ 948
HPV60 AAT-A---GG-G---A-GC-G------- AA------ C--G----G--T----=m-==-- C-AG-------- A 993
SuperC.con N U N A A NN S S N N A A A A 648
GrOUPCL.CON ittt ee e 671
BPV1 . 849
BPV2 849
GroupC2.con GC?T?CAAAC?TG?GCAGCAGCCG????T??C?C?A???CAGGAT.....G?A?CT???2?T???2????C?? 601
EEPV --G-T--=--C--C-=-neene GACA-TA-T-T-...--—...... -A-G--TCTG-CACTGGG-GG 900
DPV ==C-Ac--mAc-Anenneees TGGT-AT-G-G-CCA--—--...... -C-C--GAGT-TGACTTC-AA 927
SuperD.con ... TCTTTGTCATTAATCTTTCAGCAAGATTTAGATGAAGTGTCAGCTGCTCCTGATGCTGATTTTCAG 966
BPV4 L 966
SuperE.con ???ga??a?gttactcT?at?TTtgAacaaGAtcTaga?gatgta?ttgct?c?ccagatcc?ga?tTtaga 738
HPv41 ... A-naeees C-CG-----GG-T-----GC-GC-G-C-C-ACG-AGT...--CA-A--CC-GC-G 999
COPV ...-ATCT---GAC--G--A------ AG----G-T-CA--AA--AC---AG-A--TC--G-A--C----C- 966
CRPV ....-GC-AC-A-GC--CC-T-------- Goemeeeee CACC---G----AA-T-------- T-CG--CCAG 903
ROPV ....-TC-GTCA-----TT-G-----T--G--C--T--TA----CC-----G-A-----C--CC-A--C-CT 757
GroupEl.con ??2?2?2?22?2?GT?TCT?T?AT?TT??AA??AGA?TTAGA?G?T?TT????A??C?CC?G??C??GA?TTTAGA 548
HPVl1a CTTGATGAG--G---A-T--C--CC--AG---C-----T-C-C--GCTC-GA-A--A-TG-CT--A------ 927
HPV63 ... --T---T-G--T--TG--CA---T-----A-A-A--TTAA-TG-T--T-AT-AG--T------ 900
Unclass.con ...GCTGAGGATAGTATCCTTTTTCCTGAATGTAGCATGCAGGCCGCT......... AATCCAGATTACACA 960
MNPV e 960
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L2 Nucleotide Alignment

SuperA.con
HPV54

GroupAl.con
HPV32
HPV42

GroupA2.con
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29

GroupA3.con
HPV61

GroupA4.con
HPV2a
HPV27
HPV57

GroupA5.con
HPV26
HPV51

GroupA6.con
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66

GroupA7.con
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59

GroupA8.con
HPV7
HPV40

GroupA9.con
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1

GroupA10.con
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1

GroupAll.con
HPV34

gAtATtgT??c?tTaCAtaGgCCtgc?tTaac?tC????cg?ag?ggtactgT?cG?ttAGtaG??T?GG? 839
--C--AT-TG-T-------- A--A--AC-T--AA-T...--T--G--GGT---A--T-A------GG-G--C 909

GATAT??TTGCATT?CA?CGTCCT?TG?TATC??2C?...A??CAGGG?A?TGT?CGTGT?AGT?G?ATTGG? 695
----- TAc---e-A-Corer-G-C-=-TG-T...-GG--+-C-C---C-----C---C-T-----G 921
----- AG---w-G-Trme-A--Too--AT-C..-AA--o-T-Gre-Acee-To-AAee-A 921

GACATtgTacgt?TGCAtaGgCCtGCaTTAACATCT...CGCAGGGGIACIGTgCGITICAGICGC?T?GGt 851
------ § N RGN R, S, Y . el o=\ .
----- CA-—--T C CC- 912
-------- G---C---C-C A C--C-G-— 912
~T-—-TAAGC c C--GormeCrmememene G-T—- 912

GATATTGTGTCCTTACACAGGCCCGCGCTCACATCC...CGCCAGGGAACTGTACGGTTTAGTCGCCTTGGT
894

E2 bind for
-> HPV57 <-
GACATaGTGgC?tTGCAtCGtCCtGCCCTCcACgTCC???aGacagGGtACtGTCCGITTcAGTaGgTTGGGA 1045
G C ..—AG T 1074

909

894

GA?ATTATT?CA?TGCA?CG?CC?GCCCTTACATCT...CG?A?AGG?AC?GTACGCT?TAGTAGGTT?GGT 672

QRSN N, S S S R N, N, Y N G- 906
Sy SN RN BN o S5, S S, N c T . N, S A 906

QAIAT?GTgGC?TTACA?AG?CCTGC?TTTAC?ACA...CGTAG?ggtGGTGTgCGTTTTAGTAGGCTIGGE 802
----- g S T, NN o SN NSO ¢ S ————— Y- o

900
900

----- VN (YN (. N, (S VYo7 WUS———— ST

GA?ATIgTICGTtTaCATaGGCCIGC?TTAaCCTCe...2Gacg?gGeAC?GTa?G2?TTTAGIAG?cTaGGt 823
Iy SN A Teee-Acen.. A-Go-T=-G-T=-TC-Cormrmmv AT 900

900

G...C-TAAA--A--A---A-G------G--T--C 900

o R T---...C=-A-A----A--C-T---~-C--AG---C 900

~C ComeneeT A...C-=-C--A=-A---C-C--ren-G=-T-= 900

Sy S N [CH— Acece-Acme.. Ace-CAwme T A-Gormemene G—-A 897

GA?ATCATTAC?TT?CA?AGGCCTGC?TT?AC?TCT...?GGCG?GGTGT??TACG?TTTAG?AGGGTGGGT 763

B S T-Ae-Toeeemen (ORN RN SRy N, SNrcTe i, M, S 909
A C--G--Crmemenee A--A--Go-...Cone-Grrmr-CA-w-CormenCrmrmemene 909

GAtATtaT?GCaTTaCAtAGgCCtGCatTaACCcTCt...cG?ag?ggtactgTtaG?TatAGtaGa?TaGGt 794
————— AG-T--T-----------A---------—-- . A-GC-TAC-GGCA----G--C------A-T--- 921
O L C----A---...A-G-AA--C---A----A-------—- G----- 912

~Coee-A--T--G mA--A G-T--C--GC-T-- 915

-------- Teeememeeeemee- TAT=-Acen. - T--ACA-----GC-T-Toree-Gomes 915

------ G-T C-- ..=C-G AC-T GG-T-G 915
«-C---G-G----G--Cr----C--C--G-----A...~-T-AG--C--C--GC-C-T---CC--T---C 942

GAtATtaTa?GatT?CA?AGaCCaGCtATaacgTCc...?GgCGtGGtetTGTgcGgTHAGTaGaATtGGa 840
«-C--A--TC-T--G--Crre-T--Co-TG---...C-Acme-Cormemmme AC---C-Cr--m- 900
-------- TA--C-A--T A-A-G T---C-C---G 897
--------- C-r-Go-Crmen-Grmeme-C A==, A G 903
--------- C-r-G-Crmmrmrneen-CAA-T...C G A 903
wermeee-Ae-C-A--T=-Gmer-Corme-A--A...C TA T 906
wee-Ge-Ane-A--T--G--G T.A A----TA T 912

GATATTGTAAAGTTACATAGGCCTGCTTTAACTGCT...AGAAAAACTGGCATACGTGTTAGTAGACTAGGA
e 927
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SuperB.con

GroupB1.con
HPV19
HPV25
HPV20
HPV21
HPV14d
HPV5
HPV36
HPV47
HPV12
HPV8
HPV24
HPV15
HPV17
HPV37
HPV9
HPV22
HPV23
HPV38
HPV49

GroupB2.con
HPV4
HPV65
HPV48
HPV50
HPV60

SuperC.con

GroupCl.con
BPV1
BPV2

GroupC2.con
EEPV
DPV

SuperD.con
BPV4

SuperE.con
HPV41
COPV
CRPV
ROPV

GroupE1l.con
HPVl1a
HPV63

Unclass.con
MnPV

L2 Nucleotide Alignment

GAtgTt??????tTagG?aGgcCtc?atattCtgaaaCaccagcaGg?tatgT?aGagT?AG?aG??taGG? 852

GATgTt?aa???tTagG?aGgCCtcaatattCtgaaaCaccagc?Gg?tatgT?aG?gT ?AGtaG??taGG? 889
----- GC--ACT-----T-----A--------A---------T-T--T--CA-C--A--T---C-CC----C 1032
---A--CGCTCA-----A-----A--mmmmmmmmmeee T--G--T--C-----AC-G--C---C-CC-T--T 1032
---C--A-----T--T--A--T-----GC-G--C--CC-TGC---T 1035
---A--A--ACAC-T--T-----------C--A-----C--T--A--T--C--G--A--T---C-TC-T--T 1038
------ C--AGGC-G--T-----C--------A-----T-----A--G---C-CC-A--T---C-TC-T--G 1035
1038
1038
---A--A--CAA--G--CC-T------------ AC---------A--T---A-T--G--A--C--AC----A 1038
---A--A--AAGC--A-TC-A-------- C---AC------T--T--A-----T--G--C-----GC----C 1038
—————— CGGCAGC----GC-C--A-----C---ACT--------T--C-----C--A--T--C--GT----C 1038

Y N cToX ).V \oX c Y. NN c i, S— GC-AG--T----T--GT-A--C--AT-G--T 1026
----- AGTTCGCC----A------ACT-s-smrmemenee-CAA--To---GC-T--A--—-AC-T--T 1053
------ GTGCGCC----A-r-r-AC---r-smrmeee--TCAG--T---T-AC-A--C-----AC---T 1056
------ ATTCGC----T--A-~-ACTGT-G-----------CAA-CG---T-A--A--A--C--AT--—-A 1056

----- AC--CGCC-TA-T-----TT--=-A-A-----~-TCAG--A-----TC-G--T----AC--—-C 1053
«-A--G--AGAC-T--A------AT-CTAA-A-----TG---AA--CCG---TC-T--C--C--GT----G 1032
«-A-AG-CAGA-----A--A--ATT--TAA-A---T-CA-T-AA--CCG-A-T--AT-A---GT-—T 1023
----- GGTTAAA-----T----AAC--TAA---GT-TG---AG--A----T--A~-G---C-TT-G--A 1041
<-A-AGC-AAA---A-CC-Crr--TT=-Cormrmemmemen CAG--A-----C--G--A--CC-CT-—-T 1035

GAtaTagt??attTAgG?cG?cCaag?tTtTC?ga?ACatc?gcaGG???AaT?aGAgT?AGCAGa?TtGGa 795
--C-----CAC-A----G--T-----G-----A--G---GAT--T--TCA---T-----T-----GC----- 1050

———————— CAGAA----G--T-----A-----TC-G---GACA-T--GCA---T---A-T------C----G 1041
--C--T-CTT-----A-TA-G--GCACA-G--T-CT-----A-A---ATT-G-C-----C------ A----- 1005
---G----TT------- CA-G-----AG-A--CAGC--C--A-A---TAC---A-----A--T---T-A--T 1020
---G-CAGGG-A-----A--AG-TC-G-----A--A-----T-----AAC---AC----C------ T-A--- 1065

P????72°?72°?27??7¢?19a???a???????????????CCc???GGeecGtgT?GGg??gAG?c?a?Tt?at 676

TATA box
-> for BPV1
............... ?C?GA?CC?GC?GTGCT?AA?GG?CC?AGTGG?CGTGT?GG?CT?AG?CA?GT?TAT 712
G-A--A--A--T-----T--G--A--T-----A-----T--A--C--T--G--T--- 906
C-T--G--T--A-----A--A--T--C-----C-----G--G--A--C--A--G--- 906

<- L3 end for DPV
GA?GC?G??AG??T?CT????GGA............... CCCTCGGG??G??T?GGGTGGAG??G?AT?A?? 636
--C--T-CA--AT-G--GGCG---........ . CA-GA-T TC-T--C-CA 957
--T--A-TG--GC-A--TCAA--.......ccvrre s TC-TG-G-------- CA-A--T-TT 984

GATATTGTTAAGCTAAGCAGACCAGTATTC...ACAACAAAAGAAGGCTTAGTCAGGGTGAGCAGATTAGGC 1035
e 1035

GA?gT?gtt?atcT?agcAg?CCtac?Ta?ac??gagccccagctGGeeg?gT?cG?gTcAGecGeCT?GG? 796
--C--GCG-CGC--C--T--A---TAT--CCAGA-GCG-A-TA-----...C-T--T--T--T-----G--G 1068
--TA-CACAA-G--C-CA-AG---G-A--TCACA---G----T------ AT--C--T-----TA-G--T--A 1038
--T--T--GCG-T-A--T--G----GT-TC--TCA-T--AG------ TA-G--T--C----------- G--G 975
--C--G--CA-A--GTC---A--CT-T--T--AA--A-GG-CT-A--T--A--GA-A------A-A--T--T 829

GA??T?GTTTAT?T?AGCA?2CC?ACAT2?2222CG2G??CC?G2?GG?CG??T??G??T?AGCCGCCT?GG? 591
~TG-A-r---C-G--=-AG--C----TTTCG--G-AA--A-GG--A--GT-AA-GG-T-------- T-C 999
-CA-T-----T-A----GA--A--~-ACAGT--T-CC--T-AT--C--CA-GC-CC-A-------- G-A 972

GGCATTACCAGGCTTGGTCATCTCTTTGGTACT...GAGCAGGGTGGCCGTGTCCGTATTGGTCGTCTGGGA 1029

1029
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L2 Nucleotide Alignment

SuperA.con caaagggc?...ac?aTgc??AC?cG?aGtGG?aaaca?aTtgg?gctcgggTaCAtTatTatcatGAtaT? 898

HPV54 G-C-----C...--AT-A-AC--A--T-----CCTG--AC--AAAC----T--G----T--T---G--CT-A 978
GroupAl.con CAA?GG???..TC??TGCA?ACACGT?G?GGG?C?CGT?TTGGGTC??G?GTACA?TTTTT?CATGA??TT 745
HPV32 ---C--GCT...--CT----A------ A-T---G-T---A------- TA-G-----T-----C-----TA-- 990
HPV42 ---A--CTG...--TA----G------ C-C---A-C---T------- AC-T-----C-----T-----CC-- 990
GroupA2.con caaAA?tTt...AGCATGCgCACICGCAGTGGCAagggtaT?GG?GC??GgGTaCAtTAITATCAgGAccTa 915
HPV3 e A--A... C-T--T--TC-A--G----------- A--TT-- 981
HPV28 AC---AC--... A A--A--TA--—-mmmmmm - 981
HPV10O - G--C... A T--A--CC---------- --T 981
HPV29 =-G--G---. o CAAAC--A--T--CA----T--C-------- T-----G 981
GroupA3.con CAACGTGCC...ACCTTGCGTACCCGTAGTGGTAGGCGCATTGGCGCTCGGGTACACTTTTACCATGACATT 963
HPV61 963
E2 bind for
HPV2a, 27
-> <-
GroupAd.con CGCaGGGCec...ACaCTtCGCACCcCGTAGTGGTAAACAaATTGGGGCtcGGGTgQCACTTCTATCATGATATe 1114
HPV2a - T...-----C A T 1143
HPV27 G 972
HPV57 ---C-----...--G G A----A 978
GRE for HPV51
-> <-
GroupA5.con CAAAAGGCC...AC?ATG???AC?CGTAGTGG?AAACAAATTGG?GCT???GTACATTATTATCATGATATT 731
HPV26 e - T--AAA--A A A---ACA 975
HPV51T e ...-C---CGC--T C T---CGT 975
GroupA6.con AcAAAGGC?...ACtATgC??ACa?G?AGtGGCA?aCAAATAGGTGCICGTGT?CATTATTATTATGAT?T? 862
HPV30 e C...--A----GC---A-A A A G-G 969
HPV53 e C...-------GC--CA-A------- A A G-G 969
HPV56 -G------ T...-----A-AA---C-T--A----C C-----G A-A 969
HPV66 “A---m- T...--C----AA---C-T--G--T-CG G A-A 969
GroupA7.con ?AAa?GGCa... ACCATGITTACcCG??GtGGtACACAAATIGGYGC?c?gGTaCAtT?TTAtCATGAtaT? 884
HPV18 C--CG-—--..--T CA-C A--T--TAG---T--C-T------------ A 969
HPV45 969
HPV39 969
HPV68BME180  A---A----..--T A--CC-G A-A---G=-C-A----mnmeemns T 969
HPV70 A---A---C...--A GC-G A-A---TommeAvnmenaeeen G-T 969
HPV59 C--CGn-mn, smmmmmmmmenees TA--=--- A C-GT T A 966
E2 bind for
> HPV7 <-
GroupA8.con CAACG?GG?...ACCATGTA?ACACG?CG?GG?ACCCG?ATTGG?GGTCGTGTACACTTTTTTA??GA?ATT 821
HPV7 e T--A.. mmmmeens e e e ey B B AA--T--- 978
HPV40 - G--C...-==emmm- C--=--G--A--G--==-Cr-=n-Gmmmmmmmmememncenee GG--C--- 978
GroupA9.con aAtaaagc?...ACacT?cgtACtCG?AGTGGaaaac?tATtIGGgGC?agggTaCAT TatTAtCAIGALtTa 858
HPV16 - CAA.. ---=-A-mneeees Tememenns TC---A--T--T-A---mmmmeenes Temmmeen 990
HPV35h - CGT...--TA-G-A---A--A---------GC---A-----AC----------=----- G------ 981
HPV3LT - CAA...--TT-G--C-----T-----TGCTAC------ e € T----A-T 969
HPV52 - G--C...--C--A-----A--T AA AC A-T 984
HPV33 C-A-----C...-=---TAAA--=--C---=-T-=--AA--==-A--T--AA---m-neeeeeen (CEE 984
HPV58 C-A--G--T...===-Toemmmenn C-mmmeeee G-AA--A-----T-AA-------- C--C--A--C--- 984
RhPV1 C-GCGG--A...----AACC--G--C-----T--G-G---------C-A---G----TC-------- CC-C 1011
GroupA10.con CAacGgGGG...TCtATGIACACaCGCAGtGGcaAaCAIAT?GGtGge?GgaTaCATTt?T?TcaaGACATL 905
HPV6b - ...-----C----T-----C--A--G--C--A--G-C-C-C--T----AT-T-T-T--T--- 969
HPV11 ..-C AC A----C-C-C------- AT-T---G------ 966
HPvV44 - A---... T Tomemee A C-A 972
HPV55 T-=--T Tommmmm A C-A A 972
HPV13 ~~GA-men,, mmmmme T--T--A--C-----G-----A-----AA--G-C-----C-T-A-G--T--- 975
PCPV1 € O e T-----AC~-G-------T-A-AC------- 981
GroupAll.con CAACGTGCC...ACTATGTTTACTAGAAGTGGCAAACGTATAGGTGGTAGGGTACATTTTTATCATGATTTA 996
HPV34 996
1-L2-58

OCT 95



L2 Nucleotide Alignment

SuperB.con a?acgag??...ac?aTtcg?AC?cG?agtGGagcacaaaTaGG?tc?caaGT?CAtTttTatagaGAttTa 911

E2 bind for
-> HPV15 <-
GroupBl.con a?acG?gc?...ac?aTtcgcAC?cG?tctGGagCacaaaTaGG?tC?caaGT?CAtTTtTatAgaGAttTa 949
HPV19 CA-A-GCGA...--C-------- T--C-mmmmmmee- G-----T--A-----T-----C-------- C--- 1101
HPV25 CA-A-ACGT...--C T--A-----G--T C--A----- Tommmmmmmmemee C--- 1101
HPV20 CA---AAGG...--T--CA-A--T--T-------mmmmmemee G--T-----G--C---------=-- C-C 1104
HPV21 -A---A-GA...--T-----T--T--T--A---A-------T--T--T--G--C--------C--G--CC-T 1107
HPV14d CA-A-GCGG...--T--A-----T--T------m-mm--- T--G--T-----T---=--m o C-- 1104
HPV5 -CT--A--C...--T-------- T--C-----T-----G-----G--G-----C-------- C------ C-T 1107
HPV36 ---G--A--G--G--C--------G---C-C 1107

HPV47 1107

HPV12 1107

HPV8 1107

HPV24 CGTA-A--A...--T---A-A--AA-GG-A---A---------- AG-A-----A--mm-me--- A----C-- 1095
HPV15 -G---G--C...--A---A-A--CA-AAG---T------G-T--TG-T-----A-----C-----G------ 1122
HPV17 -G-A-A--C...-GC-----T--T--CAG---------- G----AG-T--G--A-------=--=---- G-T 1125
HPV37 CGT--T--T...--C--C--T--T--TAG---------GG-G--GG-T--G--A------------==--=- 1125
HPV9 CG-A-A--A...--A--C-----A--TAG---T-----GG-G--CG-A--G--T-----C--C--G--C--- 1122
HPV22 CA---T--A...T-GC-GA----A--CAGC--C----GTG----TG-TAG---G-----C-T--C----A-T 1101
HPV23 CA-A-G--T...T-C----AA--A--CAG----A---GTG-T--T--A-GT--A--C--C----C------- 1092
HPV38 -G---G-GA...--G--C--A--A--CAG---TA---------- A--A-----A-----C-----G------ 1110
HPV49 -ATA-G--T...T-T---A-A--A--TAG------ TAC-G----GG-T-----G---------- C----C-T 1104
GroupB2.con 7?cccgAGga...acaaTaaaAAC?aGaAGTGGt?T??ctaTtGG?Cag?a?GT?CAtTITTATH?GALtT? 853
HPV4 CG C... T G-GCAA-----G---GCG--T---------- AC--CC-A 1119
HPV65 CG------- R R ) T-GCAA-----T---GCT--G---------- AT--C--G 1110
HPV48 T-T----C-...GT-T--C----C--G-----AT-AA----A--C-CTA-A--A----A----A-G-----G 1074
HPV50 A--A---C-...G-TT---C---AC-T------C-TT--G-G--A-CTC-G--A--C------A-G-----A 1089
HPV60 A-AAA----...-----G-----AC------- AC-AA-------T---A-A--T--C-----—--T---A-T 1134

SuperC.con ag?CCt??7?...2c??TtggaACACGtagtGGggtac?GGTgGGcCC?c?g??tCAtgTc?GgtacTC?TTcC 731

TATA box
for BPV1 <-
GroupCl.con A??CCTGA?..??2??TT??AACACG??G?GGG????AGGTGGG?CCACAGCT?CATGTCAGGTACTC?TT? 761
BPV1 -AA-----T..ACAC--AC------ TA-C---ACAG A A A--G 975
BPV2 -GG-----C..TTTA--GA------ GG-T---GGTC C G C--A 975
GroupC2.con ?G?CC?AC?..????T?GG?ACACGT???GG?GT??GGGT?GG?CCT?T?TATCA??T?CG????TC?TTC 677
EEPV C-A--C--T..AGTC-T--A------ AGT--C--GA----A--C---C-T-----TT-A--ATCC--T--- 1026
DPV A-G--T--C..TCAA-A--C------ TCA--G--AC----G--G---T-G-----CC-G--TCAG--G--- 1053
SuperD.con CAAAGAGGA... ACTATTAAAACACGCAGTGGCTTGCAAATAGGTGGCCATGTGCATTATTATACAGATTTG 1104
BPV4 1104
SuperE.con ?a?agtgc????ActATacg?ACacGceagtGGt?tt?caaTaGGecCec?aac?CAcT TtTactatGAtaTt 857
HPV41 C-AC--CGGGGT------ TCC--G---TC----G--CAGG-----T--GCTG-T--T----T-C-G--C--- 1140
COPV C-T--A--T...-A----AAA--TA-A------C--A-------G--A-A--GC--T-------- C---G-C 1107
CRPV AGG-CGCTA...--A--G-AA------------ AAGG-CT-T--G--TGCC-AA-----C-------- GC-- 1044
ROPV ACT-C--GC...----C--C C-GCA GC-AG T C 898
E2 bind for
-> HPV63 <-
GroupEl.con ???AG??C?..ACTAT??GTAC??G????GG?????C?AT?GG?GC???A?C?CACTTTT?????GAT?T? 626
HPVl1a AAA--TT-A...-----TC----AC-CCTG--CACAG-A--T--C--CAG-A-C------- TCTAT---T-A 1068
HPV63 CGC--AG-C...-----AA----CA-AAGT--TGTTA-T--A--T--TCA-T-A------- ATATG---A-T 1041

Unclass.con CAAAAGACA...TCCCTGCACACACGCAGCGGTATGGCAATAGGCCCTAAGGCATACTTTTATAAGGACATT 1098
MnPV . 1098

[1-L2-59
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L2 Nucleotide Alignment

SuperA.con agtcctaTtgetcc??c??????2?22?27?2???2?7?7?????7??9AagaaattGAa?TgcA?cCttTa????????7? 935
HPV54 --C--mmme - ATGTCCCT.....cc0eeueee -G-----A---T-A--C-——......... 1023

GroupAl.con AGCCC?AT?AC????2?C?TCA........cceeee. GA??CTAT?GAATT?CA?CCTTTA......... 77
HPV32 1035
HPV42

GroupA2.con ...GAgGACATtGAaaTGGAaCCttTg......... 954
HPV3 1023

HPV28 1023

HPV10 1023

HPV29 1023

GroupA3.con GATGCTGTGGAGTTACAGCCTTTG......... 1002
7 1002

GroupA4.con AGCCCTgTcG?teCl........coovveieneen. GAgQGAaTTGGAGATGGAGCCacTG......... 1152
HPV2a = ARA-G-A- e Grmmmmmmmmemeeeee 1182

HPV27
HPV57

GroupA5.con  AGT?2?2AT??222?2C?22T222222277............GA?GAA?TTGAA?TGCAGCCTTTA. ....... 759
HPV26 SN N, S ——— 1026
HPV51

GroupA6.con GAgQGAAATTGAAATGCAGCCATTA......... 903
HPV30 1011

HPV53
HPV56
HPV66

GroupA7.con  AGtcc?ATtgCtectgCt???...ovveveeennnenn GAagacATTGAatTgCA?CCttTa 924
HPV18 - T-----A---T-CCCA

HPV45 --C--C-—----G--A-A.....

HPV39 ---AGT----------- .
HPV68BME180  ---GGC------------......
HPV70 ---AAC---A--G-AA-A.
HPV59 --C--T--AC-A-A--—-.iee

GroupA8.con  AGTCCTAT?G?T?CA?CT.......ccooooeeeee... GA?GA?ATTGAATTGCACCCTCTAGTGGCCTC? 865
HPV7 oo A-C-To T, . 1029
HPV40 weeee-T-G-G--G- 1029

GroupA9.con AGTCCtATt?a?cctgeca?????????????????????gAA?a?at?GAatTaCAacCttTa......... 895
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58 - C--AC-G----TCCAGGAACAGGTACAACAGCAGC--C-AT-T--------- Tommmmriiiine 1047
RhPV1 1053

GroupA10.con
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1

GroupAll.con
HPV34 e 1035

[1-L2-60
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L2 Nucleotide Alignment

SuperB.con agtactATtaataCagaa..................... gatcCtaTagAa?T?caattatTagg??agcat 958

GroupBl.con AGtactATtaAtaCagaa.. ....gatcCtaTaGAa?T?caatTatTaGG?cAgCAt 997

HPV19 e AG-CT-G-....ovrrrrrrresrsmmmmmmmms GC-A-----G-----T------ 1152

HPV25 --C-G---A-----T--- --T--GC-A--G--G-----T------ 1152

HPV20 -GG, --------T---C-G--G--G--G--T------ 1155

HPV21

HPV14d

HPV5

HPV36 . --moem---T-G--G--G--G--G--A---

HPV47 -—-T-—--A-----T--G A C-A--GC-T-----G------ 1158

HPV12 --T-----G--T---- ~-C-----T--GC-A--------——- C--A--- 1158

HPV8 = T-A--Commmemme C-C---C T--A--- 1158

HPV24 e e T -C----- T--GT-GG-TC-T-----G------ 1146

HPV15 --—-A---G--T-T--- ..G-AT-----A-G------ C----AG-A--- 1170

HPV17 --C--C--CG--T---Toroieiirrr G-CT-----A-G--G-----G--GG-A--- 1173

HPV37 e AG--T-Tooiiiiiiiiie, ---G-CC-----A-G----------- AG-A--- 1173

HPV9 --C--C-----C---- R A-G-------- G--GG-A--C 1173

HPV22 --G--C--T---T-AG-

HPV23

HPV38

HPV49

GroupB2.con 896
HPV4

HPV65 1161

HPV48 1122

HPV50 1140

HPV60 1185

SuperC.con 766
GroupCl.con GT?GAAGC?AT?CC?????CAGTTGATGAA?A? 797
BPV1 1026

BPV2 1026

GroupC2.con GA?ACAATAGA??T?AT?CC?A????2?22TT??7? 708
EEPV e CC--AGT-—-........... ==Gmmeeeeed GC-A--A--C-CAGTAC--GAG 1077

DPV e TG--GAG--....ccviiieira Aneennaen AT-G--T--T-GCACTG--... 1101

SuperD.con  AGTCCAATTAGACCATTA.......cccvveenen. GAAGACATTGAAATGACTTCCTTTGGGGAGGTG 1155
BPV4 1155

SuperE.con ag?tc?AT?gcccc?gCa.. .. nnnnnnnnnn. gaaggtattgagctacaaac?ct?gg?ga?g?? 898

HPV41 --TC-A--C-G--AG--T.... ATT-AGCCAATTGATGC--TTGAACTA--T-TA 1191
COPV —-CAGC--T-A---T-coiiiiirie -=-TC-T----- G--GG-A--T--CA-T-TA 1158

CRPV TCAAGC--A.....cmmiiieeesammmm CCC----C-G-C-TC--CATCCCC-AA 1089

ROPV TCA--G--AC-AT-T..cooiiiieiiiiiieinm== A--mePenmennnn C-CA-T-CA--ATCT 946
GroupEl.con AG?TCTAT??C??CA?A?.....ccovveien. GA???2?ATTGA?TTA????C??T?GGTGA???T 655
HPVl1a -T-----TG-TC--G-A...ooovrine --CTCA-----A---TTGC-TT-A-----GCA- 1119

HPV63 --C---CT-CT--A-Tooiiiiiie --TGGC-----G---CAAA-AC-G-----AGC- 1092
Unclass.con TCTAGCATTTCTGTTGTCCCAGAG............... GAGAGTATAGAACTCAGCACCTATACCTCAGCT 1155
MNPV e 1155
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L2 Nucleotide Alignment

SUPErA.CON  2222222222222222022222222222222222220Ct?c?2c?2at??t?2tgatg???t?TaTGatatt 958
HPV54 e, ATATCTGCAAACAATACAAGCAT-AACAATGG-CT-TACTCA-ATA-A----G-A 1080
GroupAL.con ......2222222222222C?GCT??2?TC?22222CTGC??C?TCC?2?ATTAATGATGG??T?TTTGAT?TT 811
HPV32 .. GGCTCCTCCTCCA-A--GTA--TACTA---TT-A---GCA=---------- CC-G---G-- 1101

HPVA2 e, T-T---TCT--AGTAT----AG-C---AAT ----e-enoe GT-A----A- 1089

GroupA2.con ..... cTtgCtCCtGC?gatgcCtCtgctgagGACtCT?T?TATGAL?Tg 995

HPV3 R ATC------ A--CT-T------C-G------G-- 1068
HPV28 . T--AAA-G G---T---A-T------G-- 1068
HPV1IO e A--T..--ee ---A--A-T-----CA-T 1059
HPV29 --CC-C-----A---C--A----------G---C-G------A-A 1068
GroupA3.CoN  ..occveiiiiiicieer e GTGCCGTCCTCGTCCCCTAGTATAACATATGATATA 1038
HPVBL 1038
L1 cds start for HPV27 ->
GroupA4.con  ...ccoovcvvieeeeeniinnes TTaCCCCCagCtTCtactg??????cagat?t?tTATATGAtgTt 1189
HPV2a . B R ATAACA-----A-G------------ 1227
HPV27 S TAGGAT-----G-T--- 1056
HPV57 SO e CA-G--GGAGCCC.... CA-A 1050
GroupAS5.CON  ..oocviiiiiiiieii e C?T?CA?CT?C??AT??2?T?2T??2?2?22?22?2?2T?TGA?AT? 776
HPV26
HPV51
GroupAB.CON  ...cceiiiiiiieiiiie e TTGTCT?CA?AtAATICATTTGATGGCCTATATGATATT 940
HPV30 1050
HPV53 1050
HPV56 1050
HPV66 1050
GroupA7.CoN  ..oovvvviiieeeeeeinnes gtt????ctga?cc?aCtgatgcta?tgAt???tTaT ?TGatata 958
HPV18 e GTATCTG-C--G--G-AC-A---C...--G-T------- 1050
HPV45 . ...AT-AGTG-T--AA---A--G---C...C-G-T----G-- 1047
HPV39 ... ---CACG----G--CT-------- TCA---GCA----T------- 1056
HPV68ME180 .---GCCC-A--G-AGT----CC---TG---ACT----A------- 1056
HPV70 ... C--ACCT----AT-T--A----G-TTAT--GATA---A--CAGAT 1056
HPV59 ---...T--TCC-AGG---C-A--GA----...A---A------- 1047
GroupA8.con  ?2C2272222202222222020202022220202020°2022°20202 2?2 APTA????TG?CCT?TTTGATGT? 882
HPV7 CoTo e -A--ACAG--A---T-------- T 1056
HPV40 G-ACCACATACACTGGAGACACCACATACACTAGAGACACCACTGGAC-C--CTGA--C---G-------- G 1101
GroupA9.con  ??????7?7?????7?7?????7?7?7????7c???t?c??c?tc??ctt?tactattaAtgatGg?tTgTaTGAtaTt 931
HPV16 ACACCTTCTACATATACTACCACTT-ACA-G-AG-C--AC--AC-T-------- A--mePe-Annneneenn 1104
HPV35h ...CAACATGTACCATCCTCTTTAC-ACA-A-CA-TGTTT-AACAT-AT-A-------- TA---T--en=- 1086
HPV3L GGGG-GTC-G-AA-TA-TA---C----T-A-------- C--A-----C--- 1065
HPV52 TTAC-ACAGT-TGTG--CC---AC-------------- Temmmmennn G-G 1086
HPV33 CATGATAC-T-TA-A--GT---A--G------------ Temmmeeen G-- 1095
HPV58 . ...AATAC-T-TGTT--TC-C-A--G AC-T 1095
RhPVL T-ATC-C-G-GA-AGC------- C--A 1080
GroupA10.CoN ...oovvvveeeiiiriieee s GTGGCtgCtgcacAgGAt???agtgg??tgTTTGATaTT 984
HPV6b ACAGG-T---ACA 104
HPV11 . ...m=——---A-A-A-T--CACG
HPV44 . --CA-=--eeeeeee summes
HPV55 . wrimmm==CA-eeees C---...-C-A-CC
HPV13 e CAC-----
PCPV1 e Gmme GAC-----
GroupAll.con ......... CTGCCTTCTGCATCTGCTACTGTAACAGATGCTAATGGCATTAATGATGGGCTATATGATGTA 1098
HPV34 .. 1098
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SuperB.con

GroupB1.con
HPV19
HPV25
HPV20
HPV21
HPV14d
HPV5
HPV36
HPV47
HPV12
HPV8
HPV24
HPV15
HPV17
HPV37
HPV9
HPV22
HPV23
HPV38
HPV49

GroupB2.con
HPV4
HPV65
HPV48
HPV50
HPV60

SuperC.con

GroupCl.con
BPV1
BPV2

GroupC2.con
EEPV
DPV

SuperD.con
BPV4

SuperE.con
HPV41
COPV
CRPV
ROPV

GroupE1l.con
HPVl1a
HPV63

Unclass.con
MnPV

L2 Nucleotide Alignment

tc?gg?gatgctac?atagT?cAaggtcctgtagaaagcacattt? TagAtat?aatgt?gatgaaaatcct 1023
TCtGGtGAtgctac?aTagT?cAaGg?cctgt?gAAAGcaCatTtgTagAtat?aAtaTtgatgAaaatcct 1064

-------- C---T-A----T--—-TAA-ACA A--A----T A 1224
S T Aceee-Tome-C-TCACA-----T-Crermmene [T g . N— A 1224
1227
1230
1227
1230
1230
1230
1230
1230
1218
GCC-GA- 1242
SOINE, SR N, | o o S— (o SN CCAGGG 1245
1245
GA- 1245
----- C--CAGCT-TG---A----AA--AT-T-r-e----A-AT-G-+-G-Cr-------CA-C-TA-- 1224
TG-AA-----G--CT-A--TGT-GAG 1215
wAcmemene ToAT oo AcemeTemee Aremene-To-Ac-Ge-G-A-—-G-GAC---GG T 1233
-------------- T--T-Coree-Co-A-Armeme-Temeeeane- T-Aw-G--C-G---CTG-- 1227

tcacaagaaca?ac?attGTaGATgataT ?atagaaag?Actt???TagAT??t?ctGaAA?t?c?gat??t 953
CC-TT-----TGC-C---CC- 1242
CCCTT-----C-C-T---CC- 1233

————— GA-C-A-C--A-ATA-C-GA- 1194
C-----AC-AGT--A------=mnmeem- AT---C--CA---ACAT-T---GA-C---C--ACT-CTTATT- 1212
-C--C--TTTTT-TGCA------ A----T-CT-----T--A-ATA-TA--TTAA------C-A-AA--GAA 1257

????Aaggg??gGratTta????t?TaC?TGA?ga???agcaGgtttTGAtgaaataga?ttaGATg?t??t 817
ACACA?GG?CT?GCATT??T?CC?TT?CATGAAGA?C?AG??G??TTTGA?GA?AT?GA??TAGATGATTT? 849

————— G--A--T-----CG-A--C--G--------G-A--CA-GT-----G--G--A--AT----------T 1098

————— A--G--A-----TA-T--T--A--------A-C--GG-AC-----A--A--T--GC----------A 1098

GATGA????GAGGT??T?AC?GG?GT?CCTGAG???G????2?GG???TGAT??2?2?2?22?2??2?GAT?T?GAT 745

————— TACT-----GC-T--A--T--T------AGA-ACACT--TTT----.............--G-G--- 1137

————— AGAG-----TT-G--T--A--A------TCG-CTGAA--ACC----GCAGAATATTCA---A-T--- 1173

TCTGGAGAAAGTGTAATTATGCAGCCATTAGGTGAAAGCACATTCATTGATACAGGTGCAAGGTCAGACAAT 1227
1227

tc?g?tgaggaaacagt?gt?gga?ct?ct?t??ctgaag?caca??t???ga?g?aga???at???t?gat 946

CTG-G----C--T-C-GT-AG--GA--AT-G-GAGA-G--A-C-TACGCCTTCTATT--GCA-GACA-A-GA 1263
--CAG--CT---CA-ACA-GA-A-G-AGTAA-CT-CTCT-G----GGAGACTTT-A-ATTAT-AGCC-T--A 1230

--A-AAC-------- TCAT-CAC-GA-G-CACAT--A---A----CAACAG--A-C---AGTG-ATGCA--- 1161
G-AAA---A--C-----TAGT--GCTGC--GACCTA--CAT--TCAA-GCA--T-A-ACTGC--TTACT--G 1018
2?T??2??2??. . AC?GT?22T?2?222?222?222?T?G?TG???2C?G 2?2?27 TAT??AAG??GA?????CA?????T 678

AG-CAAACA...--A--CA-TAGTTCCAACT-A-G--ACA-A-CATT---AC---GT--GACAG--GAGGA- 1188
TC-GGCGAG...--T--GG-GCAAAGTTCTC-T-C--CAT-G-ATCC---TG---CA--ACATT--TTCAT- 1161

GCCCCTTTGGGTGAGGATGCAGGTATAATAGTGGAGGACTCTATGGAGGGTTCTTTTGACAATATCACCCTC 1227

1227
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L2 Nucleotide Alignment

SuperA.con
HPV54

GroupAl.con
HPV32
HPV42

GroupA2.con
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29

GroupA3.con
HPV61

GroupA4.con
HPV2a
HPV27
HPV57

GroupA5.con
HPV26
HPV51

GroupA6.con
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66

GroupA7.con
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59

GroupA8.con
HPV7
HPV40

GroupA9.con
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1

GroupA10.con
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1

GroupAll.con
HPV34

tatgcaga???tgatgatg?tg???????1??2?2??????22?2c???22¢??¢??2¢????7?27?0?22°?277?727? 981
----- T--CACA---TT--C--ACACTGG-GGTTTTTCCTCTT-TACTGTTT-ACATAGTTCTGTACAAACA 1152

TATGTTGA??CT??2??2?22?2?222?22?222?22?222?2?22C22CC272?2?22?22C222?222?222°022°022°022°2?277? 825

-------- CC--GACATACCTCCCTCACACGCGTTAC-GC--CTACGGT-CCCCACACAC............ 1161
-------- TA--AGTGATGTAAATGTTACAAATACCA-TT--TCTATAC-TATGCATGGTTTTGCTACCCCC 1161

T?TGCtGAtGTgGACGAIGCTGAcaTaGCcTTTTACaggtgGaggTCG?aG?gcCAC?ccgTc?aGgGGa??? 1059
-A---A G TC T--T-A---T-T---T--A--CCGT 1140
-T---G--C-----G--C--------------—-- T---A--A----C--C-----GT-A--TC-----TAC 1140
“T-mem- T--T----G---TG-T---------- AG---TA---T--TA----A-A---C------ TAT 1131
-A G G C--T-----CG-C-----CA-T-ACG----TCGC 1140

TATGCTGACCCTGAGGTGTTGGATCTTCCTGCACAACATACACAACCCACACTTACAGTACAGGGCCCTTCC
1110

TATGCtGAttCgGATgTCcTgCAgCCaTTggatgatgA?ttcCCcGCcgeccCCTCGCGGt?c?ct?TCcCTG 1257
T CT------ G--A--mmmmmmm e T-A--C--T--- 1299
C-T C---T-C-A---A---...-------- C.covmm-- 1119
-----C--G------T--T----A--C--A---TCG--TG------- G-------- A---A-C--T------ 1122

TATGC?GA????GAT??AG?T??2?2A????2??2?TA??C?GC?CA????2?2????C?CCTA???CA????C??7T 806
————— A--CCCT---AC--T-CCT-GCATACA--CG-C--G--TGTCATATT-C----CAA--TTAC-AGT- 1137
————— T--TTTA---GA--C-GAA-CAGGTTT--TA-A--C--CACACACCA-A----TGT--CACT-CTC- 1122

degenerate E2 bind
for HPV30, 53

-> <-
TATGCAAA?aT?GATGATGAGGCaCCtgt?TcaTcTeg?c?gTCt2tTGCTACACCHTCtg??2?2?2TT?2CCT 1000
cc-T G--A--Groe-=-AC-TA=-CA----mennn G--CCGG...-G- 1119
C--A G TTTT--A AGG..--G-- 1119
T--A A-e-e-GT-TG---A-C-A---AG--- ~—-CACAC--A-— 1122
T-T CA-ToeToo-T-Arer-G Grmmememmmene CACAA--A- 1122

tatGcaga?g?tac?ga???t?c??ca?ctata?ctact?ct??t?ataataCaatt?ct???tccaatt?t 1010
———————— T-AC-TG--CCC-G-AGTGC--G--C-AT-GCG-TC-AC--CCT-CT--G-ATTT-TT--A-A- 1122
———————— CTTCC-ACCTCC-G-GT-CA---C-C---GCA--ATAC-C--AT--T--A-ATATC-A--G-A- 1119
————— T...-A-GTG--CAA-AACA--TA-T--GA----G-ATT-A---------GGGA-TCGGG--C-ACA 1125
—————— CCA-A---T--CAA-A-TA--GTAT-GGA----G-ATTCC-----G-T-CATT-ACC---CG--CC 1128
GCA-AT...ATAGATA-TGCAATGTT-CA--CTA--T--CA-ACAGG-TC----GGAC--AGG---C--CT- 1125
———————— TAT---A--TGAAG-AC-TA---GTA--G-CAACAC-GCATT-------C--AAA--TTC--T- 1119

TATGCAGA?AT?GAT?2TAT?GATGA??AT2?2A22ATAT2CT?2222222222222292222222222222AC? 914
-------- T--A--GA---T-----AA--AT-TT----T--ACTATAGACAATAATACACCAACTTCT--C 1128

———————— C--G---AC---A-----TG--GC-GC----G......covirrririreicnn—A 1146
TATGCagatg?tg?t??taa?g???at?ct?ca????c??c????2?2?2t?2?2?22?2?2?22ta???2t??2???27??7? 960
—————————— ACTT-AT--CA-ATAC-T--A--ACCC-GGTACCATC-GTACCCTC--CATC-TTA...... 1170

————— TCC-ATA-A-AC-G-G-AAG--AT-AT-TTTT-AG-ATCTTC-AACAATAC-TTATA-ACTACATCT 1158
———————— CAC--A-TT--CT-TGG--A-AC-TGCCA-ACATAATGT-TCCCCTTC--CTGC-GTACAGTCC 1137
————————— TC-TTGCAGC-ACCCACGTT-CACTTAC-TT-CACACT-TCTACCCA--ATAA-ACTTTCACT 1158
1134

........................... 1140
—————————— TA-ACGGGC-A-AGG-CG--G--GCTGTGG-TAACACCCCATTAAAC-GCAACAGC...... 1146

TATGcaGAacCtgaccctgat???gtt?cag?aga?c?t?titc?ttitc?t?ttc?acctccacacc?ttt 1043
————— T---T--TTTGAACC-GGCA--AACCCTACC-AACACC-TG--A-AAA-ATAT-AGAT---TAT--A 1116
————— T-----ATTTGACCC-ATCCC-GACCCT-TC-AACA---TG--A-ACAG........ T-TTATC-- 1104

--------------------- e AerAc-A-C-Gor-A-GoT- T TomemmceeecCone 1122
«-C...T--A--A=--A-C-G--C-A--G--T-T--Coree-G--C--= 1122
S — CCCT--GG-T-T-A-CACCTC-GGG-CA-TG-C---TGr-r----- A 1131

<-e-T-+-C-+-AC-+-+-G-CCT--AG---T-C-AAA-A-G--G-A-C-C-CC--C--A-GTTTGTACGG 1137

TTGTTAGATAATAATGTAGATATTACTGAAGTGGAAACACCTACTGGTACAAACACACAAAGTGTTTTTGCA
1170
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L2 Nucleotide Alignment

SuperB.con tat?tgaa???????2??22??2?22?2222?72??2??2??2?°22??27°??272??7??7attctgatgAttta 1044

GroupBl.con ?tatctgaag????????????22??22??2??2??22?2???7??22?????7?9a?gc??atTCtgatGAttta 1091
HPV19 T--G-=---- ATTATAGTATTACT.............. 1266
HPV25 T--G-=---- ATTTTAGTATTTCT.. 1266

HPV20 C-T--A---ATCAGT ...ttt
HPV21 C-T------- ATTTTAGT oo
HPV14d C-T-----G-ATTTTAGT.. 1263
HPV5 T
HPV36 T-G---—-- .
HPV47 T . .
HPV12 T-G-- 1266
HPV8 T,
HPV24 T--G-----CAAATGGAGTTGGAAATTGATACTTATCCTGAA............ -TC----ATT----GCT 1278
HPV15 TC--TAC-T-TGGGCCTACAGGACAGTACTGAAGCAGATGACATT......--TTACA------ C----C-T 1308
HPV17 CCT-TGA-T-TAGGCATCCAAGAATCACCACTGGCTGACACTATAGAAGAA--TTTCA------ CA-----G 1317
HPV37 CCC-TAA-TATAGGGCAACAAGAGTCTACTATGGCAGAT......GACACA--TTTTA------ CA------ 1311
HPV9 GGT-TG--G-TGGGAAGACAGGAAACCCCTTCTGTTGAAGATGTG......--TTTTA------- A--C--- 1311
HPV22 GA-AG-TTG-ATACAAACATAGCAGAAACATCTGTA............... -CTATG------ C------ G 1281
HPV23 GCTAT-C-G-ATACTATAGATACTGCAGAT.............. ....-TTATA-C----CA---C-T 1266
HPV38 GA-GG--TTCTTACAGAAACTTCTATGGAT.... .CCAGATACTTTTA----A--G------ 1290
HPV49 CA-GTAAT--AAGTAGACCCAGAACCTACT.....ccoveviriiienn TTCC-C----------- G 1275
GroupB2.con  @Ca?82828........cccuveieeiiirieee e ?aaGAa?At?a? 967
HPV4 ~TTTT-C-.... ...G-----C-AC-G 1263
HPV65 --T-C-C-...... .G----GC-AC-G 1254
HPV48 -T-A-TTAT... .AC----G--G-T 1215
HPV50 C-GTTT i A-T---G--GTA 1233
HPV60 GGCCTA-T- i CCT--CA--ATA 1278
SuperC.con ??tgAaagt??ag?aa?g??ccctc?gttatta?ctgca?g?cctat?ggTa?T??tGta?gaaG?gggctc 871
GroupCl.con ?GTGA????CA?????TGCT?CC??AG?????2??CT?C????CCT?TTGGTAGTGG?GT?CG?AG????CTC 888
BPV1 A----GACA--TAGAC----A--TC--AACACCT--T-TACA---G---------- T--A--A--AAGC--- 1170
BPV2 G----AGAG--CGCCT----C--CA--TCATATA--G-A...---A---------- A--T--T--GGCG--- 1167
GroupC2.con ?T??A?AGTATAG?AAG?GA???2?CC??T??TA???2?22?2G??2?22?2C??T?CTTT?G??G???G??G??7?7? 775
EEPV T-GG-C------- C---T--CAGT--AT-AC--CCTGAGC-GCATCA-CT-G----T-GA-CAA-GC-GTCT 1209
DPV C-TC-A------- G---C--TGAG--CC-TT--GGGACAG-CATCAT-TA-C----G-TG-GCG-AG-ACAA 1245
SuperD.con  TTAAATGAAGGCGTCATAGAGTACTCTGAGAGTGCTTTAGAGGATGCTATGGAGGAGGATTTTAGTCAAGTG 1299
BPV4 1299
SuperE.con ga??cagce??tgg??????2?2?2222222?2?2°02222?2°2?22°02°022?27?7?7????at???ga?gaaga”? 964
HPV41 CTAA-C--TT---GGGACAACATTGAAAATGAATTGCAGGAAATAGATTTATTAACTGCGGAT-GT-----A 1335
COPV ~CAGTATTT---AA ..o TCCTACA--GAT--G--T... 1263
CRPV SGTT--A-CC---AA.. 1176
ROPV ST -C 1024
GroupEl.con GA???AG?A??2?22?22°220202022220202020T22°22°2°2°0°2°020°22°22?22?22. . TATTCAGA?GAA?A? 696
HPVl1a -CTT--A-GTTATCTCTTTAGAAACACCACAAT-A......ooiririrsimmmmm, A---G-G 1239
HPV63 --ACC--C-CCATCTATAGATAGTTATGATATTG-TTCACTTCAGTCTGAGACT...-------- T---C-T 1230
unclass.con  AGT......ccccovciiiiiiiiiiciinn TCTTGGAGTCATGGATCCATGGACGGG 1257
MnPV T 1257
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L2 Nucleotide Alignment

SuperA.con ??2???7C??C?2C?????2C?7C????7?2722?2722°C?2°22°22°2?27??27?????aatac?actgt ?cettt? 1002

HPV54 GCCCTACAAA-TA-ATCTATAC-ATCTCAG.......ccccueee. TATGGT--C--C--A--T--CC-A 1206
GroupAl.con ????TGTC?ACT???TCTTT??CTA???T???TAG??T??CT?CACA??CTGC?AATAC?AC??T?CCT?TT 868
HPV32 ...G----A---GTT-----AA---GTC-TGG---TG-TC--G----AA----A-----A--TG-C---C-- 1230
HPV42 CGTT----C---ACA-----CC---CAT-ACC---CA-GT--A----TT----C-----C--CA-A---T-- 1233
GroupA2.con ....TCCACaCTgtC?AC?AaGTATGGCAATGTCACCATTCCcTTt 1116
HPV3Z  G----A-T-----CC-—--C........-——- T----C--A-mmmmmm oo 1203
HPV28 AA-T--C 1203
HPV10 -T-----T--C--T-----—-- A--—--A--A------—-- 1194
HPV29 T--G-G T-----A--C 1203
GroupA3.con CTCTCTGCTGCATCTGCATCTACCAAGGTACAC.........cvvuvne AATGTCACTGTTCCACTG 1161
HPVBL =~ e e e 1161
GroupA4.con GCtgAcACtgC?GTgTCTGCctCCtCcGCaTCTACacTgCGgGGaG......... tCCACtACtGtcCCtcT? 1318
HPV2a T A A-mmmm e T-A 1362
HPV27 ---A-T--CA-G--A----------- Tommmmmmmmeeees A-mim e A-C------ C 1182
HPV57 --A-meeee- A--mmee, A---A-e--Tooe-GT--- - G----C-----T--C--G 1185
GroupA5.con  ?22?2227222222222222°2222 T2 T?2?2TCT??2?2?2TA??TC??2C??C??2??2?? AATGTTACT?T?CC?TT? 831
HPV26 CCAAGATATGCCTCCAATGTG-TT-CC---ATTAA--CT--CA-TA-C......--------- G-G--T--A 1203
HPV51 TTGTCTAGGCAG...TTGCCC-CC-TA---TCATC--TG--TT-AT-TTATGCA--------- A-T--A-T 1191
degenerate E2 bind

for HPV30, 53

> <- -> E2 bind for HPV53 <-
GroupA6.con  A?cAAC?CT??t?C?TTgTC?TTT??TaGTaacACcacCt............... AATGTtACt???CCtTTg 1045
HPV30 -C----A--GT-C-T-----C---AG----C-A--T--C.............. --ATA------ 1176
HPV53 -C----A--GT-C-T-----T---AG-G---GT---T--.... ----AATA--C--T 1176
HPV56 -TA--GC--TCCA-A-----T---GC------------- . -A---GCC-----A 1179
HPV66 -TT--AC--TC-A-A--A--C---GC--------- AG--...oiiiiimm s GCC------ 1179
GroupA7.con ta?a??ac????tct???ccttct???gcgTCttCa???tcta?ta??tatactAatg?aact?ttcCttt? 1060
HPV18 -CGCCC--TATA---TCT woim==-G-----T---GG-C--—--A 1173
HPV45 -CCTTG--CATGC--TCTA--G--...--A--C--T............ -C-G-----TT--AG-A--A--A 1176
HPV39 --T-AC--AGGC--ACTA------ GTG--T------ GCA----C--AA---G-C---AC----A------- T 1197
HPV68ME180  C-T-TA.......--GTT-----ATTA------ A--GCA----C--CA---G----CACT---A----A-T 1194
HPV70 -...CATTTCCT---ATA------ ACA-T----A--AAA-A--G--ATACA--C-T-CC-TT-AC-A---C. 1193
HPV59 C-A-GTTTGTCA-TAACA......... CG---GG--...----GC-CC-T-T-A----T----G-------G 1179
GroupA8.con T??TC?TT??ATCC?G???ATTCTAC?CG?ATA?C?.....oevvvs AA?ACATC?ATACCTCTT 953
HPV7 -AT--C--GT----A-GTA------- A--C---G-A...cooriien- N 1182
HPV40 -TC--A--AC----T-CCG------- T--T---T-Teriiiieinm- C--ee-Crmmmmneen 1200
GroupA9.con  ??????7?7????7....2227222°2?7?7?7?°2??7?7?7???2c??c?????ttcCtag?AAtac?actaT ?ccatTa 985
HPV16 1206
HPV35h AAC.....ccoiii A-TG-ATATG------- C--mneTomeme Aveeeen 1197
HPV31 ACATCTGCTGTG......cceecvieiienne T-TG-CTATG-A----CA-----C---G-G---C-- 1185
HPV52 G-A----TT----GTGG--TGAC--T 1185
HPV33 .CACTCATACAGTACGTTTG-AA-AACACG-A-C--C---GTGT----A--T--- 1188
HPV58 . .CACTCACATACGTCCTTTG-CA-CACACG-A-C--T---GTGT-C--A------ 1194
RhPVL AGTGGCATTGCAAGC--CT-G--C--C--AG-G---C-C 1185
GroupA10.con ?c??c??cttcTatg?Cagccaccecca???.....vvvenneenn. TGGGGtAAtACtACIGTcCCt?Tt 1087
HPV6b A-TT-CA-AC---ATA---TT--A-A-CCG........ corimmm=m==-C--C--A--T--AT-G 1170
HPV11 1158
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1
GroupAll.con AATACCACTATTCCTTTA 1212
HPV34 e e TR e e e 1212
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L2 Nucleotide Alignment

SuperB.con cT?ttaGAtga?gctat?gAagAtT Ttagtgg?tC?CA?tTagtt?ttgg?a?t????g?cg??g?acaac? 1098
GroupBl.con cT?tTaGAtgA?gct?t?GAaGALtT Ttagtgg?TC?CAgtTaGTt?ttGG?a?t???cg?cG??g?ac?ac? 1145

HPV19 - Temmem- A--ACAG-----C-------- G--A-------- AG----TGGG...--C--TTCT--TT-C 1335
HPV25 --T--G-----A---AAT-------------- T--C-----G---G-G--TGG-...--G--CTCC--TT-T 1335
HPV20 - Temmmm- A---AAT-----C-------- C--T------——- G-A--GGGA...A-G--TTCT--AT-T 1329
HPV21 --TC G--AAAT T--C--A-----GG----AGGC...--C--CTCC--TT-T 1335
HPV14d --T-mmmme- A---AAT-----C--------C--T--A------G-G--T-A-...--A--CTCA--AT-T 1332

HPV5 T-A AA-GG-G C-----G--T---C-G---A-A--T-A-...--AA-GA-C--A-AC 1335
HPV36 T-GC-G-----A---G-G--G-----------G--A--A---—--A----T-A-...A-AA-AA-T--C--T 1335
HPV47 --T--G-----GA--G-G--G----------- G--C--A-----AA----A-A-...--AA-GA-T--A--A 1335
HPV12 T-AC-T-----A---G-G--G--------C--G--A--A------A----A-AC...A-A--CA-C--A--A 1335
HPV8 --AC-G-----AA--G-A--G-----------G--C--AC-G--AA-A--T-A-...A-AA-AA-T--A--T 1335
HPV24 T-G-------- A--AACA--C--- --T--A---------A-A--C-A-...A-AA-ATCC--T--A 1347
HPV15 --T-----A--TAA-A-A-------- ---T--T--T--G--GT----C-A-ACA--G--CA-C--T--A 1380
HPV17 T-AC-G--A--T---G-A--T--C--------G--T---C-G--AT----C-A-CCT--C--CA-C--A--A 1389
HPV37 T-G-----G--T---G-A-----C--CTCA--A--T-----G---T----A-CCTCA--C--CA-T--A-AT 1383
HPV9 -G G-G-G-A G--T---C----CG----C-CA...--C--CA-T--A-AT 1380
HPV22 T-A-----CA-C-G-G-G--G--C------A-G--A--A--G--AA-A--TCC-TCAGATA-ATCACTTC-A 1353
HPV23 T-A--G--CA-T--AA-T-----A----A-AAT--T--A-----GT----C-C-TCTGATA-ATCTT-GT-T 1338
HPV38 T-AC-G-----T---A-A-----C--C--C--A--T---------G-A--A-C-CCA--CA-ATCC--T--G 1362
HPV49 --AC-G-----GCAAAAT---------TC---C--C--------- TA---T-G-...G-CA-GC-TT-T--C 1344
GroupB2.con cTa?taGAtcc??TtacagAaaAtTTTA?taA?tCaCA?tTggt??Ta?caag?a?tgatga?Gga??atca 1025
HPV4 -TT AC G G-C-G-----C-----GC-TA-T--T-GCAGACGT--GAC---- 1335
HPV65 -TC CC GG GC--C--T--C-----TT--A-T--C-G-AGACGT---TCT--- 1326
HPV48 T--T--m--- TT-ACTT-----C----A---T-----TA-TACAG--CA-G-GGT------G-A-GG-GA- 1287
HPV50 T--AC---CGATG--GA-C-T------- CAG-G--T--T--A--TA--C--GCT-C------A-A-AATGAC 1305
HPV60 ---GAG---GAAT---------- C----A---TG----GC--A-AT-TG---CA-TA-----A---GA---T 1350

SuperC.con attc?acctca?gtgttcaGtgCaaca??gcctacaggtg?aGt?AcctAt?gctc?C?tgac?cttA?act 932
GroupCl.con ATTCCA??TCA?G??TT?AGTGCAACACGGCC?ACAGGTGT?GTAACCTATGGCTCACCTGACA??TAC?CT 949

BPVLI AC---G-AA--T T T CT---T-- 1242

BPV2 GG---A-GC--C C G TG---C-- 1239

GroupC2.con  ????T?C??2?2??2?TG???2?G??C???2?°GT?2??2?2?22?22??2?CAG?GA???A?A????TCA????G???AAA?? 797
EEPV CACA-T-CAATTG--GCAC-AC-AGGT--TCAAACTGGTA---T--TTG-T-CACG---GATG-CTG---AC 1281
DPV ATAT-C-TGTGCA--CACA-GG-CCCA--GGGTTGGTCCT---G--CAT-C-TTAA---TGAA-GAC---GT 1317
SuperD.con CGTTTGGAAATAAGCACTTCTGCAAGAAGTAGAACTAGTATAGTCACTGTTCAAGAAGGAATACCACCAGGA 1371
BPV4 1371

SuperE.con ?t?ttaga?g?????gaa??tgtggg?g?aa?ttitgcaact???aattg?tgacgt?aga?gtg?gcc??c? 1013

HPV41 GACCAG--G-GCAGA--CCTGCA-TTG-T-TT--CCACTGGCAATGA--AG-TG--TGATAT-AT-A-TATA 1407
COPV ...—-ATA-ACGTGTTTGAG-AT-TA-CT-GAGATTTG-ATTT-T-A-T--GA-AA---A-GCA--AAC-G 1332
CRPV -C-GACAC-TCGGC-GA--AAA--T-G-C-CT--TCTTTT-A 1218

ROPV C-T--G--T-AGCCA---TC------C-A-GGCC----G--GGTG---AG-TC-ACT---C-G-CA--ACGG 1096
GroupEl.con ?T?TTAGA?A???A?GAA??TGT?GG???2??2??TTGCAA?T????AT??C??AC?????2?2GGT??G????CT 730
HPVl1a C-T-----C-CAA-C---AG---G--CGAAAAT------ C-TACT--TA-TA--TCAGAG---GA-GTTT-- 1311

HPV63 T-G-----T-TGT-T---CC---A--TTCTTCC------ T-ACAA--AT-AG--GTCAGA---CG-CCAA-- 1302

Unclass.con CTTCTTGAGGATGATGCTAGTTATGATTTTCACGGCCACCTGGTGTGGGGAACA...CGCCGTAGCTCTAAG 1326
MnPV 1326
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L2 Nucleotide Alignment

SuperA.con ?c??c??ctt??gatat?cct?ta?a??c??????????gg?cCtgatat????tt?cct?c??c??ct?c? 1039

HPV54 A-TG-CT-A-CGCCATATA-ACCTATAC-C......... ACAT-CTT--GGCCC-CAT-AGGTCACA-CC-A 1269
GroupAl.con TC?TT?CCT?C?A?T?T??ATGT?............... GGCCCTGA??T?TC???T??2?GA????CC???? 899
HPV32 --C--A---A-A-A-A-TA----A --CC-T--ACC-CCT--GTCT--GCCC 1287

HPV42 --G--T---G-C-C-G-GC----G.......oorurrimmmmmmmm TT-A--TGT-GTG--CCAC--ATGG 1290

GroupA2.con GTGTCtCCtGT?GATGTgcctTTACAC?Ct......... GGgCCTGATATTaTactgCCtgC?TC?gCa... 1172
HPV3 G A--A--T... 1263

=V — (RS o 3 AC----G--TA-G... 1263

o 1=AV2T R— § .y G---A-—-AT-A-.. 1254

HPV29 e [N AG........ [oRN——— T---CT-C--T-... 1263

GroupA3.con GCCACAGGGCTTGATACGCCTGTGACATCT.........GGCCCTGATGTTGATTTTGCACATGCTCCTGCG 1224
31V S ———— 1224

GroupAd.con TCagGTGGTYTIGATGTGCCTGTGTAACC........GGICCTGAIATTGAaCCacCegttGCCTGGt 1381
HPV2a S S N — oR c AA C 1425

HPV27 B e 1245

HPV57 [ C--GT-T--A-GC------ 1248

GroupA5.con TC?AC??CAT?T?2?2?T?CCT?T2?ATA??........GGG?C?GA??T?22222GCCCACATCT?C??C? 866
HPV26 -C--CT---T-GAAC-A--G-AT---GT.........--T-A--CA-TTACAC--------- T-CC-G 1266

HPV51 <A-~-TA--A-TCTG-T-~-A-TC--CA.........-~-C-T--TG-GGTAT T--r-rme- C-TA-A 1254

GroupA6.con GGtAa??ttTGGGA????CCa?TITATTCa........GGtCC?GAtaTAGTgTTgCCtACaGGeCCca?t 1099
HPV30 e ATA---TGTT--TA----G.........- C--Crmemmeee YN T-T-T-CC 1239

HPV53 «-CATC-----TGTT--CA-Crremn.........=ww-CrmeGmrmemmneCoenn A--CC- 1239

HPV56 e TG-G-----AACA---T--cmeno- 1242

HPV66 <-A--TGr-----AACA---T--emenev 1242

L1 cds start for HPV18 ->
GroupA7.con actactgctTGGgAt?tgCCTgTAaatACt......... GGtCCtGAtaTtgttTTaCCaactactactcct 1122

HPV18 -CT-CT-------- G---me- T-C--G.....oosmmmmmmmmmee- ACA------ R CT-- 1236
HPV45 --AT----A------ G-A---A--T-----. .--C--G--C---A-A--G---T-CCA------- 1239
HPV39 -G---CT-A---A--A C G A 1260
HPV68BME180 GG A-CAC TV G----G G-A--GT----A 1257
HPV70 L CA-A------- CC---..ovirssm=Coeev C--A-emeees T---G-AT-C--C 1248
HPV59 G--eees C--mem- G-T--mmme A -A--C-----A--------T-A-—---A-AT- 1242
GroupA8.con GCCAC??TT?CTGA?ACATT?TTAACATCT......... GGTCCTGACATAGTGTTTCCTTCT?TTCCTGCA 1010
HPV7 e AA--C----T--==-Cmmmmmmm G 1245
HPV40 - GG--T-==-CrmmmeAmmmeeeeee A 1263
GroupA9.con agtactggat?tgatattcct?t?gtgtCa?????????GG?CCtGAcaT?cc?tt??at??a?ca?c?aca 1035
HPV16 G--GG--C--ACA-------- T-A--A-—-........~-T-----T--A--CA-TA--AT-A-TGACCA- 1269
HPV35h ===-G=--C-A--nmnneees A-AACAG--..........-G--A----TGTA--TA-CTCTAATA-T-TT 1260
HPV31 -----A--T-T---C-----CA-AT-T--T.........-- G-----TG-A--TA-AG-GCATG--C-T--- 1248
HPV52 GTATA-CA-CCCAC---GT-CA-T-A-—.........-- g T--A--ACC-TCGTT-C-C--- 1248
HPV33 -A---A----T-----C----G-TA----T......... --C-----T--A--T-CCCC-TT-TTTC-C--- 1251
HPV58 -A--------T---C-C----C-T------TTGGAACCT--T--A-----TG-A-CTTC-GT-A--T-T-TG 1266
RhPV1 ---G-A--GGCG--C......... ---A-GCTGCAGTCC--C--C---G-GT-CC-GG--GC-C--GTGG-T 1248
GroupA10.con TCAtTaCCt?gTgAcatgTTTgtaCAgcCt......... GGtCCTGACATAA?aTTtCCtaCtGCa?Ctact 1147
HPV6b ===C-T---AA----C-=e--To==-AT--........=- C--en-Te-=-CT-mmmmmmeeen C---TG 1233
HPV11 ===A-C---Ace-a-TG-m-- (CTE) R Go-mmemeees L T---TG 1221
HPV44 GCrmmmmmmmmmmmmeeneee TC T-C--- 1236
HPV55 Gremmmmmmmme e T T-C--- 1236
HPV13 ~==CrmmmAG =T A Armmmmm e C---C--A------ C----A 1245
PCPV1I e AA--A---~A--=~C-mmmmn A C-mmmTomenTrmmmem CG-C--CC--GG- 1245

-> L1 cds start for HPV34
GroupAll.con AATGCTGGTTTGGATACACATCCT............... GGCCCTGATATTGCTTTACCTGTACCTACTGCA 1269
HPV34 e 1269
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L2 Nucleotide Alignment

SuperB.con tcatatactgttcc?ag?tttgaaactac?aga??ta?ttcttattatgt?caaga?a???a?gg?tattat 1157

GroupB1l.con tCatataCtgT?CC?cg?tTtgaaaCtaC?aga??t??ttc?tatTAtgtaCAaGAta???A?GG?tAttat 1203

HPV19 A----—-A--T--C-AA--------—-- A--GTC-GGA--A------ AC------ C-CTA-A--C------ 1407

HPV25 A-T--C-----G--T--TG----------AC-CTC-GCA--A------ ACC------- TTC-G--A--C--- 1407

HPV20 A----C-----T--T-AC----------- T---TC-AGC--T--C------------- CAA-G--G------ 1401

HPV21 -T T--A--T T---TC-GG---T-----C--G--G--C-CCA-G--C------ 1407

HPV14d - C--C--T--T-------- A--C---TC-GGG--A------- C---G----CAA-A--T------ 1404

HPV5 1407

HPV36 --T--C-----T--CA-A------—---- T--GAG-GG---T--------C--G--C-GTA-A--A------ 1407

HPV47 e T--CA-A-----G-----T---AG-AG---C-------- T-----C-CAG-T--T------ 1407

HPV12 - C--—---G--C--T-------——-, A--GAGCAG---T-------- G------- CAC-A--T------ 1407

HPV8 --G-----C-CTA-A--T------ 1407

HPV24 --mm-me-=-T--TA-A------T-CC-A---AA-TC---T----------- G---TTGC-G--A------ 1419

HPV15 A--meee- A--A--TA-A------T-AC-T---AA-AC-GGG-T---CA-------- GTGC-T--G---A-- 1452

HPV17 -TGTA-----C--C--G-------- AC-T--GGACAC-GGC-T---CA----T--C-CTC-G--A--CACA 1461
HPV37 --TATC--AA-A--TA-A--------- C-A---GA-AC-GGA-T----A--------- TTC-A--T--CA-- 1455

HPV9 A---TA--A--G--A--C---------C-A--GGACAC-AGT-T----A-T--G----TAC-A--C--CACA 1452

HPV22 --TAT------ T--A-AA------ T-CC-T---GAAACCATTGTG--CA------- C-TAG-G--TA--ACA 1425
HPV23 G-----T--A-A--A--G------T-CC-T---GAAACAATTGTA-----T------- TAG-A--TA--C-G 1410

HPV38 ---ATC-----A--TA-A---C-G---C-TCA-AA-CC-A-CATA---TAT--G----TAC-G--G---C-- 1434

HPV49 A---T------A--C--C--CTCT---C-C---TC-GA-A-C-T------------- TTGG-A--T---GC- 1416
GroupB2.con at?a?tat?cctacaATtcctccaggt?tag?tttta??attt?tgttg ?tgatgtaggtgc?ga?tt?ttt 1085

HPV4 T-T-C---A--------A--A--T--AT---G-C---GA----A---A-A----------T-T--T--A--- 1407

HPV65 T-C-G---C--C--T--------T---T---GC--G-GA----A-----A--------- CT-C--T--A--- 1398

HPV48 -CAGT-GCT-T-C--------T--AT-ACTAA--C-TCC-AAAC-T---T-ACA-ACAT---A--AAATGG- 1359
HPV50 -CAGCA--AAA--TT---AA-TT-A-AAATAT-CC-CTT-C-GTG-GCATGA--TC-----ACATA-CTAC- 1377
HPV60 --G-TC--G--C-----=-nmmmmemm G---C---A-AGT-A-T-A--CCA--AA---C---AAGCG-G--A 1422
SuperC.con gct?g?ccagttg??tac???ga???cA?t??a??????cta??ta?cgat????c?ACt??a??a??a??? 968
GroupCl.con GCTAGCCCAGTT??????CCTGA?TC?AC?TC?CCTAG?CTAGTTATCGATGACA??AC?AC?ACACCA... 1003
BPV1I e ACTGAC-----T--T--C--T-----T---=--=m - CT--T--T------ 1311

BPV2 e GGC...--=--C--G--A--C--=--C--=m-mmmmmenneen AC--A--A------ 1305

GroupC2.con  ???2G?T???2??2????TACGTG???GACAATGGAGGACA????TC??A????ACGCC?ACTGT?GT?AT??AT 838
EEPV TCT-T-..cvemm - TCG--mnnmmmmennas GGAG--AC-GCAG-----C-----G--A--CA-- 1344

DPV AGG-A-GATGGTGAG------ ATA---memmemaenen A...--GA-CATC-----T-----A--T--TG-- 1386
SuperD.con  TCAGTCAAACTGTTTATAAATGATGCTGCAGCAACAGTTGACACTGGTTATCTGCCAGGAAAGCCAGATTAT 1443
BPV4 1443

L1 cds start for HPV41 ->
SuperE.con atc?tag?t??a?g??a?ag????c?????cCt?tttttggt??t??agat??tgg??ttcat?????7?2t 1051

HPV41 CCTA--CG-GC-G-CGGGGATGACAGGCCTT-AG-A---AT-TT-AGC---GA---CAC-......CACAT- 1473
COPV ---CA--T-CA-C-TT-C-TAAAG-CTTTTT--T--G--AA-GAGGG--TACACATAA----CCCAGGATC- 1404
CRPV GA-AG--GCAGGG-TC-GG-TTCA-ATGTA---A--CCA--CAAGTCCACAAT---GGG--C-GTAAATAT- 1290
ROPV --C 1100
GroupEl.con ?T??T?GAT?T??C???2?AG??????CAGGCC?CC?TT?GG??CT??A?AT?CT?G??T??AT......... 762
HPVla A-AC-A---T-AA-ACAA--CAGAGT------A--T--T--CA--GA-G--A--A-CT-GC--......... 1374
HPV63 G-TA-T---A-TC-CTTT--ACCCCG------T--A--A--TC--AT-A--G--G-TG-TG--......... 1365
Unclass.con CAAATAAGCATGCCATTCCGCCGGTCGTGGTATCCTGAAACTGCTGTGTACGTGCAGGAG...GGTGGGTCT 1395
MnPV 1395
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L2 Nucleotide Alignment

SuperA.con
HPV54

GroupAl.con
HPV32
HPV42

GroupA2.con
HPV3
HPV28
HPV10
HPV29

GroupA3.con
HPV61

GroupA4.con
HPV2a
HPV27
HPV57

GroupA5.con
HPV26
HPV51

GroupA6.con
HPV30
HPV53
HPV56
HPV66

GroupA7.con
HPV18
HPV45
HPV39
HPV68ME180
HPV70
HPV59

GroupA8.con
HPV7
HPV40

GroupA9.con
HPV16
HPV35h
HPV31
HPV52
HPV33
HPV58
RhPV1

GroupA10.con
HPV6b
HPV11
HPV44
HPV55
HPV13
PCPV1

GroupAll.con
HPV34

TTT-T--GTA=-CGTC-+--TCA=-TCTTT-G---Cr--Toremee-Tu.. oo 1344
GAC-G--CCC--ACGT----ATG---CAGGG-A---T---As-w-=-Cr......=wmm ... 1347

L1 cds start for HPV3 and HPV10 ->
CAgTGGCCgTtTGT?CCctTg?c?CCtGctGACACaACCcCATTATGTYgTACATaGATGGCGGG......... 1232
______________ Tooeee-T-T----T T C 1326
G GTT-mmmmmm e L 1326
e A-A---G---C--T-A. Crmmmmm e 1317
—-A--om-Too=-T--TG-AG-A--C--A-----G- A T--Am, 1326

......... 1287
aTGGGaCC?CTgaTtCCTGTGYCctCCAtCctTaCCATCCTCT...GTgTACATAITTGGGGG?......... 1439

T G---...

T---G--C--C G--G T

??ATGGCC?T???T?CCCC?C?2C??CCA????2?2A?C???C?T?C?AT?GTT?T?C??GG?G??......... 898

GT-----T-ATG-T--—-A-A-TT---TTGAC-C-AAG-A-T-T--T---A-A-TA--T-GG......... 1317

L1 cds start for HPV56 ->
ACaTGGCCcT?tG?aCCTCAgtCICCITITGAt??tAC?CATGATGTa??TATACAGGGatC?......... 1154
—————————— A--CC------G-C--A-----CAC---A--------GGT------T-----T......... 1302

E2 bind for HPV45
-> <- -> L1 cds start for HPV45
??9gttgCCc?ttgta?CtcCtacacc?attg?caCcAca?at?ctATa?ctAT?cAtGGcaC?......... 1174
GTA-G----A-----T-A--C--GG-CCC--C-T-T---C-GTA---TGG---A-----T--A......... 1299
AT--G---TAG-AC-T------- CAATGC-TC------ CACCTA----GG---T-------- Ao 1302
CA------ AT-G--GC--T--GG---A--A-A---A---T--G-A---A-C--T--G--TT-C......... 1323
CA------ TT-AAC-C-CT------- A----AT--A--CT--G-C---A----AT------- Coeeens 1320

GGTACACCATATTTGCCTGTGTCACCTTCTATACCTGCCATATCTGTACT?ATTC?CGGTAC?......... 1070
G----G T 1308

CA--C---T--TG---------- C---AC-G----A-C-ACAT---------- T-----

T---GC--A--TG------- TT-G---TTTTT-----T-G-CA-C---G----A--C--T-C-

T---G---A--TA-------- T-T--ACT-A------T-A-TA-C--A-----G-----T-C-......... 1329

GAATCG--TG-GCAC---GG--TG---CT-AGG----C-GCACA------- C-GT-C--G--A......... 1311
g?AaCaCCcTaTAgtCCTGT?ActCCtgCTTTACCTACAgOtCCTOTTTTtATIA?tGCT......... 1207

-G A C

-G T A C

AC---T C

AC---T C

-T---G--T----A------T--G

-T-C----G----AC-----T-TA--GT--------- T-AC----A--------- G---G--......... 1308
GAAACCATTTTTACCCCAACTGTACCTGTACAGCCTTCTGGTCCTATATATATATATGGGTCC......... 1332

......... 1332
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L2 Nucleotide Alignment

SuperB.con gt?gc?tatcctgaa?ctag?gata?tac????gaaat?atttatccta?acctgat?t?cctgt?gta?tt 1214

GroupBl.con GT?gc?TAtCCtgaa??t?g?gata?tac????ga?aT?ATttatCCtacacCtgat?t?CCtgt?gTagTt 1259

HPV19 B . N— GA-A-AAG--C--GTAAG--T--Ax------ C-TG----CT-G----G--TA- 1479
HPV25 -GT-Corr--GGA-A-A---C--GTAAG--C--T-+--C----TG---~-CC-C--G--G--CA-- 1479
HPV20 w-A--Acmeemee-GA-A-A--GT--GTAAG--Co-Tmmrmemmee AT--A---T-A~-A--G--CA-- 1473
HPV21 «-A--Crrerne-GA-C-A--C-C--GTACA--T--A--C----A----A--T-G--A--T---A-C 1479

HPV14d C--A--GT-G-----T--CA-- 1476
HPVS  --T--A----A--GTCAC-TA---A-G-A...--A--C--------mommmemo A-T-----A--CA-- 1476
HPV36 --T--A--C--A---TC-C-CA---A-G-A...--A--A-------mmmmmeme A-A-----A--G--A 1476
HPV47 --T--T--C--A--GTCAC-G--C-C--TT...--T--T-----C-----------, AT-A-----A--T--C 1476
HPV12 -G--T--------- CA-A-AA---C-G-A...--A--C-------- A--—--A---A-A-----G------ 1476
HPV8 --G--T---------AG-C-CA---A-GAG...--A--A-----C------------C-T--G--G---A-A 1476
HPV24 --A--C---------TC-C-C----AA-TA...--AC-T-------- CT----CACAT-A----CA--T--C 1488
HPV15 1521
HPV17 1530
HPV37 --A--C-------- GTCAC-T--C-CA--A...C-AG-T--C-TG--ACA------ AACA--AACT------ 1524
HPV9 --GT-C-----C--GTC-A-AC-A-CC--A...--T--A----T---ACAT-----CACC--CACA-----A 1521
HPV22 --T-TA------ A--TA-GAA--A-GGC-A...ACT--T--A-TA-------- CTCGGGG----CTA--A-- 1494
HPV23  --AATT-------GGCCCACA--A-GGC-A...ACT--A--A-T---CTT----AG-GCC----CT----- C 1479
HPV38 1503
HPV49 -GT-A--------- CGAA-GA--TA-C-A...--A--T--------- CA---C---T-G--AACT---A-A 1485
GroupB2.con 1132
HPV4 G-T-CC-AT-CA--AT---GA--AA-AC--G-TGG--GTT--C-A-----G--A-T-G---C--TAGAA--A 1479
HPV65 G-A-CT-AC-CA--A--A-GA--TA-AC--G-GGG--GCT--C------- G----T--CC-CGTTAGAG--- 1470
HPV48 C-G--TGCAA------- AGA-AGTC-TTTAA-CCC--CAAGC----T--TA---GC----AA-TGGTTC--- 1431
HPV50 ACA--A-CAG--T---A--T-T-AGATG-AT-CTTGATAG---AAT-AA-TGT--C-GAA-AG-CCCTTTT- 1449
HPV60 AATG-GGTT---CC-T--TC--AGTGGA--ATTTTGATTCCT-A-GT-CCAGA-GAA---AT--AGCCTG-- 1494
SuperC.con ?2?atcATtatTg????2cc??2?2?2 A2 2122 Ta?G 222222222 e 985
GroupCl.con AT?AT?AT?ATTGATGG?CACACAGT?GAT?TGTA?AGC???..ccviiiiiiiiiiiiiee 1035
BPV1 1353
BPV2 1344
GroupC2.con GG????ATT??T?TGTC??TGGAATATTTTAGG......c.cociiiiiiiic 862
EEPV --CAAC---AA-G----CA------=- e 1377
DPV “=ATCA-=-GC-T-m-=TTommmmmmmmmeeme e 1419
Sp-1 bind TATA box
CAAT box for BPV4 for BPV4 for BPV4
-><- -> <--> <-
SuperD.con GAGGACCCTTTCACCCCAATAGAGCCTGCTGTCCCGCCTGATATAATACTCAATTTTGAAGATGACACTGCA 1515
BPV4 1515
SuperE.con gt?tat??t?caa???ctact???g??aC?cca???at?actcct???gaa???gatgt?cctTt??tt?tt 1096
HPV41 --C---CC-A-T-GCA-A--AGCCACC--C---CTCG-GC--G-ACAGCCCAGC-----G--C-ACA--G-- 1545
COPV -AG-CAGA-TTTTGGCTGC--CCT-TA--G--TGAC-GC--A---GCAAT-GTGAT--ACAT---GGACTCC 1476
CRPV -GGG-CAGCAA-TACTA----CTGAACC-TGG-GAA-CT--AAGCTTT---GCA-----AAT--CACC-G-- 1362
GroupEl.con ?T?TAT???CCAA?T?CT??T??2?GG??C?CC?A??AT?AATCCT???GA?????2?2?A??CC2TT??TTATT 800
HPVl1a G-A---TAC----A-T--TC-AAA--GA-T--A-TA--T------ GAA--ATCATTT-CA--T--GG----- 1446
HPV63 A-C---AGT----C-G--AG-GTT--AT-A--T-CT--A------ ACT--TCTTGAC-TT--A--AA----- 1437
Unclass.con GTAATGGATCCTGAGGCTTCTGCAGAGCTGGTTCCCAGTAGGGACAGTGCTCGT......CCCCATGTCATA 1461
MNPV e e 1461
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L2 Nucleotide Alignment

1326

1371

SUPErA.CON e gatTtitattTat??CCt???tatt?tttt?t???????cgtaaa 1105
HPV54 s CC-GCAT---AGT---AC--A-G-A......--C--- 1362
GroupAl.con ......cccviiiiiieinnnne GATTTTATATTGCATCC?AGTTAT?T?TGG......... CGTA?G 965
HPV32 . 1380
HPV42 1383
GroupA2.con ... GATTttTaT?TaTGGCCTGTtACCtTt?tt?Tg?CCCGACc?tCGT 1272
HPV3 . 1371
HPV28 . ----C-GT--G-AC------ G---- 1371
HPV10 ----CACT-CT------ A---- 1362
HPV29 e A--T-T-G----------—---- CC-G--T---—-AAA--- 1371
GroupA3.con  ....cccoceeviiiiniiinienne GATTTTTATTTGTTGCCTGCTTATGTGTTTTTT......CCTAAA
HPVBL i e 1326

L1 cds start for HPV57, 2a ->
GroupA4.con  ......ccceveiiiiieinnne GATTAtTAtTTgcTGCCAAGTTATgTccTGTGG......CCTAAA 1478
HPV2a . A ) R 1524
HPV27 1344
HPV57 1347
GroupA5.con  ...ccoeviiiiiiiieee ?ATTA?TATTT?TGGCCCTATA???ATTTA?T?......C??AAA 927
HPV26 . B P TTT-----A-C......-AT--- 1368
HPV51 -GC--- 1356
GroupA6.con aCaTTTGCatTATGGCCTGTaTAtTTTTTtA?a......CGTAGG 1192
HPV30 1341
HPV53 1341
HPV56 1344
HPV66 1344
GroupA7.CoN  ..oovvvviiieeeeeeinnes aAtTATTaTTTaT?gCCattaT?tTatTtTtTt......c??7aaa 1209
HPV18 . ...C G-G 1338
HPV45 . . 1341
HPV39 ... -T 1362
HPV68ME180 -=-TA---=--- 1359
HPV70 -TA--G 1350
HPV59 e TG TA-- A AL -CTCGT 1344
GroupA8.con GATTATTATTTG?ATCCTGCATACTATTT?......... AGAAAA 1104
HPV7 . B A S L e L ORI 1344
HPV40  mmmmemmemme e G A e 1362
GroupA9.con  .......ccccceeeveeeennn GACT TTtat TTaCACCCTAGHTAttttat ?t Ta...... cg?cg? 1119
HPV16 -AAAA 1371
HPV35h AAA--A 1359
HPV31 AAA--T 1350
HPV52 L T AT T - T-AC - -T--C 1350
HPV33 1353
HPV58 1368
RhPV1 1350
GroupA10.coN ....ccceeeeevririeeeenne g?aTTtTATTTa?ATCCTaCaTggTAttTTgCA......CGcAaA 1244
HPV6b -G
HPV11 ..-AC--C-----
HPV44 ...C
HPV55 ...AC
HPV13 .-G T A--.... 1347
PCPV1 CA--mmmmmee C--=-T-C-TA-=-Crmmmm, oo smmmmem 1347
GroupAll.con GATTTTATATTGCATCCTAGCTTGTATGTCATT......CCACGC
HPV34 e e e 1371
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SuperB.con

ataca?ac??atga?ac???tgg????gacTtttatttacatCC?agtcTt???7???.........2?2?2277 1253

L1 cds start for HPV19, 14d,
5, 47, 12, 8 and 9 >

GroupB1.con
HPV19
HPV25
HPV20
HPV21
HPV14d
HPV5
HPV36
HPV47
HPV12
HPV8
HPV24
HPV15
HPV17
HPV37
HPV9
HPV22
HPV23
HPV38
HPV49

atacacac??atgA?ac?agtgg?...gacTttTattTacatCC?agtcTt??????.........2?2727272? 1301
..... T--AT----C--C-----T... CGCAAG 1533

-------- AT----C--C-----T... 1533
--T-----AT----C--A-----A... - 1527

1533
~T-AT--T--A----T... 1530

1527

1527

1527

for HPV4 <-

GroupB2.con
HPV4
HPV65
HPV48
HPV50
HPV60

SuperC.con

GroupCl.con
BPV1
BPV2

GroupC2.con
EEPV
DPV

SuperD.con
BPV4

SuperE.con
HPV41
COPV
CRPV

GroupE1l.con
HPVla
HPV63

Unclass.con
MnPV

L2 Nucleotide Alignment

1575
degenerate E2 bind
A2ttt ?tga????????2??tc?GACTITg?tTtacaTCCt?gTITt?tT?272.. ??? 1168
1533
1524
1545
........................ ????A?TAC?actTGCA?CCc??c?Tg?T????.........a00aaa 1009
........................ ???AACTA?A?CTTGCATCCCTCCTTGTTG...........AGGAAA 1066
................................ C-Commmmmmmmmmmmmmmeen s meeee 1386
........................ AAT=eeeToGmmmmmmmmmmmmmmemen Ly mmmees 1380
........................... CATTACTA??TGCACCC?AG?CT?CTA??72........22?2277° 884
1407
1452
ACCTTTTTTCTACATCCCAGTCTTTTG............ AAAAAG 1548
1548
?t?g?7tt??a?a?t??aacag?g???gaT TatgAt?TacAtccaagtcT???72.........277797AAa 1135
G-T-AC--GT-T-G-GG--GTAT-...--------- A-neennn T--C--GTTG......... CGCA-G--- 1605
1512
............... C-A--G 1419
L1 cds start for HPV63 ->
ATA??T?T??A?AA?TCAACAGGG...GATT?TGA?TTACATCC?AGT?T 2. ?G?AA? 839
---GC-C-TA-C--C wemm==T-=-G T---C-T.... A-A--G 1500
--CA-T-AG-T--T--------- sermmmmAmerTmmmmmeee A---T-G..oove C-T--A 1491
TATAGGGGCTATAATGGGACG......GACTATTATCTACACCCGTCATTGTCC............ AGACGC 1515
........................ 1515
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L2 Nucleotide Alignment

SuperA.con cg?CGtAAaCgt?TtccctatttttTtgCAgATggc??tgTGGCggecTagTGA 1155
HPV54 --Cmmmmme- T-C--A------ C TA 1413

L1 cds start for HPV32 and HPV42 ->
GroupAl.con CGCCGTAAACCTGTACCATATTTTTTTGCAGATGTCCGTGTGGCGGCCTAG 1016
HPV32 1431
HPV42 1434
GroupA2.con CGCCGTAAACGT?TcTCATATTTTCTTGCAGATGGCacTgTGGCGCTCTAG 1322
HPV3 G 1422
HPV28 C 1422
HPV10 G T C 1413
HPV29 C-T TT 1422
GroupA3.con CGTCGTAAACGTGTACCCTATTCTTTTTCAGATGGCTTTGTGGCGGCCTGGTGA 1380
HPV61 1380
GroupAd.con CGACGTAAACGTGTccACTATTTCTTTGCAGATGGCTITGTGGCGGCCTAA 1529
HPV2a 1575
HPV27 A 1395
HPV57 G A 1398

L1 cds start ->

GroupA5.con CGCCGTAAACGTAT?CC?TATTTTTTT?CAGATGGC?TTGTGGCG?ACTA? 972
HPV26 G-- T T T----G 1419
HPV51 A--C A A C----A 1407
L1 cds start for HPV30 -> -> L1 cds start for HPV30
GroupA6.con CG?CGTAAACQTaTTCCCTATTTT?TTGCAGATGGCG?tGTGGCGGCCTAG 1240
HPV30 -T A-G C G 1392
HPV53 -T C G 1392
HPV56 --C T AC 1395
HPV66 --C T A 1395

L1 cds start for HPV39, 68 ->
* mRNA start site from P(5600) promoter

GroupA7.con AAaCGTAAACGtaTTCCcTATTTTTTTgCAGATGGCttTgTGGCGgtCTAG 1260
HPV18 G C---- 1389
HPV45 C---- 1392
HPV39 T A 1413
HPV68ME180 CC----T A C----- 1410
HPV70 -G A 1401
HPV59 G A C-A-----T----- 1395
GroupA8.con 1144
HPV7 1371
HPV40 1404
L1 cds start for HPV31, 35, 35h, 33 ->
5" sj for HPV16 V
GroupA9.con agaCGTAAACGHT?ccatATTTtTTT?CAGATGTCt?TgTGGCgGCcCTAg 1167
HPV16 C A T C-T-=--T--=--- 1422
HPV35h C-T A-C G C T---A 1410
HPV31 C G-AT A C 1401
HPV52 -G T A CG 1401
HPV33 -G T A CG 1404
HPV58 T G CG 1419
RhPV1 e CA-G-ACA----C---T--------- e 1401
L1 cds start for HPV6b, 11, 13, and PCPV1 ->
GroupA10.con CGCcCGTAAACGTQTTtCCTTYTTTTTTgCAGAT......GTGGCGGCCTAG 1289
HPV6b 1380
HPV11 1368
HPV44 1383
HPV55 1383
HPV13 1392
PCPV1 1392
GroupAll.con AAACGTAAACGTTTGTCATATTTTTTTGCAGAT.....GTGGCGACCTACTGA 1419
HPV34 W e L 1419
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SuperB.con aggc??aaacG?aaacG?aaatAttt?t?aTAA

GroupBl.con aggcg?aaacG?AaAcG?AaaTATTTgTaA
HPV19
HPV25
HPV20
HPV21
HPV14d
HPV5
HPV36
HPV47
HPV12
HPV8
HPV24
HPV15
HPV37
HPV9
HPV22
HPV23
HPV38 T----ACGG--C-----C-------- A---
HPV49 e A-----T-----C-CT-----A-G-

GroupB2.con cg?aagAAAcGaaaaCG?ttaGAtat?tTTTAA
HPV4 --C-nmmee- G-----A-----A--G-----

HPV65
HPV48
HPV50
HPV60

SuperC.con aga???AAACGgAAaCatg??T?a???T?A

L1 cds start for BPV1, BPV2 ->
GroupCl.con ?GAAAAAAACGGAAACATGCCTAA

BPV1 Commmmmmme e
BPV2 Acmmmmmeeeee e
GroupC2.con ???CGCAAACG?AA?C???TATT????T?A
EEPV spmmm————-, A--A-GTC----CGGT-A-
DPV AAG-------- C--C-CAA----TATC-G-
SuperD.con CATAAACATAACAAACATTGGTTTCTTTAA
BPV4
L1 cds start for CRPV ->
SuperE.con cgtcg?aaa?ga??tcat?TtT?atTTICAGATGGC?GTGTGGCT??C????C??AATA?
HPV41 ---AAA---C-CAAA-G-G---AT------------ Comommees TC-AGGC-CA----G
COPV AAA--C---C-CAAA---T---TT----A-
CRPV AAAA-ACGCAA-TC-ATCT---T-C--G-------- T GT-TACG-AG----A

L1 cds start for HPVl1a ->
GroupEl.con CGTCG?AAA??AG?T?AT?T?T?A

HPVia - T---AG--C-T--G-A-A-

HPV63 e C---TT--T-C--A-T-G-

Unclass.con AGGCGTAACAGCAGGCATATCTATTTTTCAGATGGCGTACTGGCTGCCTAA

MnPV 1566
11-L2-75

OCT 95

L2 Nucleotide Alignment

1280

1328
1563
1563
1557
1563
1560
1557
1557
1557
1557
1557
1572
1602
1605
1602
1575
1560
1584
1566

1198
1565
1556
1509
1521
1578

1029

1089
1410
1404

901
1434
1482

1578
1578

1179
1665
1542
1479

855
1524
1515

1566
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